





























































































択的スプライシングが起こることが示唆されている(Nilsen and Graveley, 





能を持つことが知られている(Atlasi et al., 2008; Cheong and Lufkin, 2011; 








の細胞種へと変化させることができる(Graf and Enver, 2009; Jopling et al., 
2011)。誘導多能性幹細胞（iPS 細胞）は 4 つの転写因子（Oct4、Sox2、Klf4、
cMyc）を体細胞に強制発現させることにより誘導され（体細胞初期化）
(Takahashi and Yamanaka, 2006)、その細胞形態や分化能、遺伝子発現プロフ
ァイルはES細胞とほぼ同等であることが知られている(Mikkelsen et al., 2008; 


































piPS細胞、iPS細胞並びに ES細胞は、ES細胞用培地（15% FBS（fetal bovine 
serum）、1x NEAA（non-essential amino acids）、5.5mM 2-mercaptoethanol、
50 units/ml penicillin並びに50mg/ml streptomycinを含むDMEM（Dulbecco’s 
Modified Eagle Medium）に LIFを添加した培地中で、mitomycin-C処理した
SNL 細胞をフィーダー細胞として用いて培養した。LIF の添加には、LIF を発
現するベクターを形質導入した Plat-E 細胞の条件培地を用いた。MEF は 10% 
FBS、50 units/ml penicillin 並びに 50mg/ml streptomycin を含む DMEM 培
地中で培養した。Plat-E は 10% FBS、50 units/ml penicillin、50mg/ml 
streptomycin、1 mg/ml puromycin並びに10mg/ml blasticidin Sを含むDMEM 
培地中で培養した。MEFは 13.5日目の胎仔から単離した。本研究で用いた piPS
細胞株は 20A4(Okita et al., 2007)、20A5(Okita et al., 2007)、並びに 20A16 
(Okita et al., 2007)である。本研究で用いた iPS 細胞株 492B4(Okita et al., 
2008)、492B9(Okita et al., 2008)、178B5 (Nakagawa et al., 2008)、20D17 
(Okita et al., 2007)、256H18 (Nakagawa et al., 2008)、98A-1(Aoi et al., 2008)
並びに 99-１(Aoi et al., 2008)である。本研究で用いた ES細胞株は、V6.5、RF8
ならびに 1A2(Okita et al., 2007)である。本研究で用いた MEF は C57BL/B6 
MEF、Fbx-GFP レポーターMEF(Takahashi and Yamanaka, 2006)並びに
Nanog-GFPレポーターMEF(Okita et al., 2007)である。 
 
[RNAシーケンシング] 
RNA 抽出の前に、通常フィーダー細胞上で培養している iPS/ES 細胞をゼラチ
ンでコート下ディッシュ上に二度継代し可能な限りフィーダー細胞を取り除い
た。RNAは RNeasy Mini Kit（QIAGEN）を用いてプロトコール通りに抽出し
た。ポリ A テールのついた mRNA は Dynabeads mRNA purification kit
（Invitrogen）を用いてプロトコール通りに精製した。cDNA ライブラリーは
Whole Transcriptome Analysis Kit（LifeTechnologies）を用いてプロトコール


















析には、SOLiD4 システムを用いて MEF、iPS 細胞 2 株並びに ES 細胞 1 株に
おける RNA シーケンシングを行うことにより得たリードデータを用いた。
inclusion ratio の計算、統計解析およびクラスタリング解析は Microsoft SQL 











Plat-E を 150mmディッシュに播種し、翌日 FuGENE6（Promega）を用いて
初期化因子（Oct4、Sox2、Klf4c、Myc）をコードするレトロウイルスベクター
をそれぞれ別々にトランスフェクションした。24 時間後、10% FBS を含む
DMEM培地で培地を交換した。ウイルス感染の前日に Nanog-GFPレポーター
MEF をゼラチンでコートした 100mm ディッシュに播種した。翌日 Plat-E の
レトロウイルスを含む培養液を回収、混合し、4μg/ml の polybrene 存在下で
Nanog-GFPレポーターMEFに感染させ、24時間培養した。3日後、LIFを添
加した ES細胞用培地に培地を交換した。遺伝子発現抑制の実験では、初期化因
子並びに shRNA をコードするレトロウイルスベクターを用いて Plat-E にウイ
ルスを産生させた。ウイルス感染の前日に Nanog-GFPレポーターMEFをゼラ





わりに KSR（Invitrogen）を含む LIF を添加した ES 細胞用培地で培地を交換
した。ウイルス感染から 14 日後、AP（アルカリホスファターゼ）陽性細胞が
占める面積および Nanog-GFP の蛍光強度を測定した。GFP 蛍光強度は
Powerscan4（DS Parma Biomedical）を用いて測定した。 
 
[フローサイトメトリー] 
細胞を 0.25% trypsin/1mM EDTAでディッシュから剥離し、ピペッティングに
より細胞をばらばらにした後 70μm のセルストレーナーに通した。2 種の抗体
PE-conjugated rat anti-Thy1（sc-52616PE、Santa Cruz）および Alexa Flour 
647-conjugated mouse anti-SSEA-1（sc-21702AF647、Santa Cruz）と細胞を





RNA は RNeasy Mini Kit（QIAGEN）を用いてプロトコール通りに抽出し、
QuantiTect Reverse Transcription Kit（QIAGEN）を用いて cDNAを合成した。
定量的 RT-PCR は SYBR Premix Ex Taq II（TaKaRa）と StepOne Plus QPCR 
System（Applied Biosystems）を用いて行った。ハイスループットな定量的
RT-PCR は、96.96 qPCR Dynamic Array（Fluidigm）と BioMark System
（Fluidigm）を用いてプロトコールどおりに行った。デジタル PCRは、dqPCR 




RNAは RNeasy Mini Kit（QIAGEN）を用いてプロトコール通りに抽出した。
200ngの Total RNAよりWhole Transcript Expression Kitを用いて cDNAタ
ーゲットを作製し、Affymetrix 社のプロトコールにしたがい mouse Gene 1.0 
ST array（Affymetrix）にハイブリダイゼーションさせた。ハイブリダイゼー
ションさせたマイクロアレイは GeneChip Scanner（Affymetrix）によりスキ






定した。(1)DNA マイクロアレイを用いた解析により、iPS 細胞、ES 細胞のい
ずれもで MEF に比べて発現が 2 倍以上高かった遺伝子で、(2)2010 年 10 月時
点でNextBioデータベースにおいて RNA bindingと分類されている遺伝子。各
ターゲット遺伝子に対する siRNA プールを Lipofectamine 2000（Life 
Technologies）を用いてプロトコールにしたがい iPS細胞および ES細胞にトラ
ンスフェクションした。siRNAは最終濃度 25nMで用いた。トランスフェクシ
ョン効率の確認には Alexa 555-labeled double-stranded RNA oligomer
（Invitrogen）を用いた。siRNA 処理 48 時間後、Cells-to-Ct kit（Life 
Technologies）を用いて cDNA を合成した。この cDNA を鋳型として、ハイス
ループットな定量的 RT-PCR を 96.96 qPCR Dynamic Array（Fluidigm）と
BioMark System（Fluidigm）を用いてプロトコール通りに行った。U2af1 お




1×Cell Lysis Buffer（Cell Signaling Technology）に protease inhibitor 
Complete（Roche）と 0.5% deoxycholate を添加したバッファーで細胞を溶出
した。細胞溶出液はSDS-PAGE法を用いて展開し、抗U2AF1抗体（Santa Cruz）、




























るリードの割合が MEF よりも iPS 細胞において高かった。このことは体細胞
に比べて iPS 細胞の方がより多くの未知の転写産物を産生していることが示唆





ムワイドなスプライシングパターンの解析を行った(Wang et al., 2008)。選択的
スプライシングは 7 つのタイプに分けられる。それらのうち 6 つのタイプにつ
いて、本解析で定義した inclusion ratio を比較することによってゲノムワイド
なスプライシングパターンの変化を調べた。inclusion ratioはあるスプライシン
12
Total reads 119,542,102 125,608,031 92,175,180 120,056,116
Mapped reads 104,563,190 87.47% 107,612,507 85.67% 80,140,580 86.94% 103,025,982 85.81%
Junction reads 8,513,309 7.12% 8,204,982 6.53% 6,178,685 6.70% 7,970,114 6.64%
SOLiD4
MEF iPSC (492B4) iPSC (178B5) ESC (V6.5)
Total reads 194,296,816 186,237,360
Mapped reads 140,315,615 72.22% 136,640,227 73.37%





表 1 SOLiD システムによる RNA シーケンシングの結果
(A)SOLiD3plusシステムによるシーケンシング結果および(B)SOLiD4システムによるシーケンシング結果。
全リード数 Sequenced reads、マッピングされたリード数 Mapped reads およびエキソン‐エキソンジャ








































































































































子を 587 個（770 エキソン）同定した（inclusion ratio の差が 0.2 以上で
FDR<0.01）（図 2）。次に、MEF、iPS 細胞 2 株（492B4、178B5）並びに ES
細胞 1 株（V6.5）について SOLiD4 システム（LifeTechnologies）を用いて同





さらに Ingenuity Pathway Analysis （IPA）Software（Ingenuity® Systems, 
www.ingenuity.com）を用いて、体細胞初期化によってスプライシングパター
ンが変化する遺伝子群がどういった biological processや biological pathwayに
働いているのかを解析した（図 4）。解析の結果、Embryonic Development や
RNA Post-Transcriptional Modificationといったいくつかの biological process



















































































































































































































































SOLiD3plus システム（LifeTechnologies）を用いた RNA シーケンシング解析によるスプライシ
ングパターンのプロファイリング。6つのタイプのスプライシング（Skipped exon、Mutually 
exclusive exon、Alternative 5’ splice site、Alternative 3’ splice site、Alternative 
first exon、Alternative last exon）について解析を行った。inclusion ratio （IncR）はエ
キソン-エキソンジャンクションに相当するリードの数を用いて定義した。散布図において個々
の点はひとつのスプライシングイベントを表しており、縦軸と横軸はそれぞれ iPS 細胞におけ
る inclusion ratio と MEF における inclusion ratio を示している。iPS 細胞と MEF との間で
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Biological process および Biological pathway の同定




















ている。次に、MEF と iPS 細胞のスプライシングパターンの間に差があった
35 遺伝子について、別の遺伝的バックグラウンドを持つ MEF 2 株、別の iPS
細胞6株、ES細胞 3株並びに不完全 iPS細胞（piPS細胞）3株(Okita et al., 2007)
におけるスプライシングパターンを解析し、多能性幹細胞特異的なスプライシ
ングパターンを持つ遺伝子を調べた。ここで調べた iPS 細胞は、細胞によって
様々な由来細胞を持ち、様々な方法により樹立された細胞株である(Aoi et al., 
2008; Okita et al., 2007)。実験の結果、35遺伝子中 27遺伝子でMEF群でのス
プライシングパターンと多能性幹細胞群（すなわち ES 細胞と iPS 細胞）のス
プライシングパターンとの間に差が見られた（FDR＜0.05、図 7）。いくつかの
遺伝子においては、多能性幹細胞の細胞株間で異なるスプライシングパターン
を示したが、クラスタリング解析を行った結果 ES 細胞と iPS 細胞株のスプラ
















1) それぞれの PCR 反応液は dq PCR 37K chips (Fluidigm®) 中で 770 のチャンバーに分割される。


















4) 単一のリファレンスサンプルについてデジタル PCR を用いて inclusion variant と
exclusion variant の絶対量を定量する。ハイスループットな定量的 RT-PCR で得られる
相対定量値を、リファレンスサンプルの絶対値で補正することにより、inclusion 
variant と exclusion variant の発現を直接比較した（絶対定量法）。
3) 単位体積当たりの実際の分子数はポアソン分布に基づいて予測する。
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図 7  MEF と iPS/ES細胞とでスプライシングパターンが異なる遺伝子群
MEF 3株、piPS細胞 3株、iPS細胞 7株並びに ES細胞 3株について絶対定量法を用いてスプラ
イシングパターンを解析した。プライマーは inclusion variant と exclusion variant の発現
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図 9 MEF と iPS/ES 細胞とでスプライシングパターンが異なる遺伝子群
（DNA-binding と Protein kinase 以外）
MEF 3 株、piPS 細胞 3株、iPS 細胞 7株並びに ES 細胞 3株について絶対定量法を用いてスプラ
イシングパターンを解析した。解析対象とした遺伝子は、DNA-binding と Protein kinase に分
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MEF と iPS/ES 細胞とに差のあった 27 遺伝子について行った。プライマーは inclusion variant























































(Brambrink et al., 2008; Chen et al., 2010; Stadtfeld et al., 2008)。体細胞初期
化の初期において、線維芽細胞に発現する Thy1遺伝子の発現が減少し、それに
続いて SSEA1 のレベルが上昇する。体細胞初期化の後期には、Nanog 遺伝子
を含む多能性関連遺伝子の発現が上昇する(Brambrink et al., 2008; Stadtfeld 
et al., 2008)。体細胞初期化過程におけるスプライシングパターンの切り替わり
が、一斉に起こっているのか、あるいは多段階的に起こっているのかを調べる
ため、体細胞初期化過程にある細胞を Thy1 と SSEA1 に対する抗体を用いて、
蛍光活性化細胞選別機（FACS）により細胞を分取した。本実験では、Nanog
遺伝子のプロモーターが活性化した際にGFPを発現するNanog-GFPレポータ




および細胞分取は、ウィルスベクターの感染の後 4 日目、8 日目、14 日目で行



















(A) 体細胞初期化因子のインフェクション後 4日目、8日目、14 日目における Thy1、SSEA-1、
Nanog の FACS 解析。未染色サンプルを用いてカットオフ値を決定した。本実験では、Oct4、
Sox2、Klf4、cMyc の 4 因子をレトロウイルスで Nanog-GPF レポーター MEF に導入した。
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(C) 体細胞初期化過程で FACS により分画した細胞のスプライシングパターンを絶対定量法で解
析することにより、スプライシングパターンが切り替わるタイミングを調べた。サンプルの番
号は図 13B の表と対応している。プライマーは inclusion variant と exclusion variant の発
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図 14 体細胞初期化過程および piPS 細胞におけるスプライシングパターンの
クラスタリング解析











MEFに比べて iPS 細胞と ES 細胞で 2 倍以上発現の高い RNA 結合タンパク質
をコードする遺伝子は 92 個存在した（図 15）。これら 92 遺伝子をスプラシイ
ング制御因子の候補遺伝子として siRNA スクリーニングのターゲットとした。





を示唆する。次に、92 の RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子をターゲッ
トとする siRNAライブラリーを構築し、多能性幹細胞において選択的スプライ
シングに影響を与える siRNAを探索した。本実験ではそれぞれのターゲット遺
伝子に対して 3種類ずつの siRNAを混合した siRNAプールを用意した。また、





た Oct4 遺伝子に対する siRNA の発現抑制効率を調べたところ、ネガティブコ
ントロール siRNA で処理した細胞に比べて 90％以上の発現抑制を達成できた
（図 18A 左）。さらに、Oct4 遺伝子の発現抑制により、栄養外胚葉のマーカー
遺伝子である Cdx2遺伝子の発現が上昇した（図 18A右）。以上より、本実験シ
34
図 15 MEF に比べて iPS/ES 細胞で発現の高い RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子の同定
MEF と iPS/ES 細胞における遺伝子発現の散布図。DNA マイクロアレイを用いて MEF に比べて
iPS/ES 細胞で発現の高い RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子を同定した。DNA マイクロア
レイによる解析は MEF、iPS 細胞 2株（492B4、178B5）、ES 細胞 1株（V6.5）について行った。
図では RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子の中で、MEF に比べて iPS/ES 細胞で二倍以上発
現の高いもののみを示した。























































図 16 iPS/ES 細胞で発現の高い RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子の、様々な組織や
細胞株における発現プロファイル
BioGPS データベースに登録されている DNA マイクロアレイのデータを元に、RNA 結合タンパク
質をコードする遺伝子 92 個の、96 の組織、細胞株サンプルにおける発現プロファイルについ
てクラスタリング解析を行った。サンプル名は ES 細胞、MEF、Testis のみ示した。
36
図 17 蛍光色素標識された RNA オリゴを使ったトランスフェクション効率の確認







図 18 siRNA スクリーニングによる多能性幹細胞における選択的スプライシング制御因子
の同定
(A)Oct4 に対する siRNA の発現抑制効率を定量的 RT-PCR により測定した。Oct4 と Cdx2 の発現
レベルは Gapdh の発現量でノーマライズした。縦軸は siRNA 未処理サンプル（N.T.）の発現量
に対する倍率変化を表している。
(B)RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子に対する siRNA プールで処理した iPS/ES 細胞での






























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































(C)RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子に対する siRNAプールで処理した iPS/ES細胞での
inclusion variant（横軸）と exclusion variant（縦軸）の発現をハイスループットな定量的
RT-PCR により測定した。発現レベルは Gapdhの発現量でノーマライズした。軸はネガティブコ
ントロール siRNA-1（N.C.1）で処理したサンプルに対する倍率変化を表している。Trim33、
Ezh2、Myef2の結果のみ示した。inclusion variant と exclusion variantの発現比が二倍以上
変化した遺伝子を赤字で明示した。
(D)スプライシングパターンに影響を与えた siRNAプールのターゲット遺伝子。最も多くの遺伝

























































































































































































U2af1 Foxm1, Mark3, Mta1 Ezh2, Map3k7, Map4k4, Maz, Myef2,
Nrf1, Tfdp2, Trim33
Srsf3 Hmgxb4, Rnps1, Tbx3 Map4k4, Mark2, Maz
Snrpa1 Fgfr1, Map3k7, Trim33, Ubn1
Nsun2 Ezh2, Rnps1, Tbx3
Ddx46 Prpf4b Cenpa, Mlh3
Hnrnpa1 Dclk2 Cenpa, Hmgxb4

































かった。これらの実験結果は、U2af1 と Srsf3 が、体細胞初期化において重要













図 19 U2af1 および Srsf3 の発現抑制がスプライシングパターンに与える影響
(A)(C) U2af1（A）と Srsf3（C）に対する siRNA で iPS 細胞（492B4）を処理した際の発現抑制




(B)(D) U2af1（B）と Srsf3（D）に対する siRNA で処理した際のスプライシングパターンへの
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図 20 U2af1 と Srsf3 の発現抑制は体細胞初期化効率を減少させる




(B)MEF における U2af1 および Srsf3 に対する shRNA のノックダウン効率をイムノブロッティン
グにより測定した。O/E、endo はそれぞれ過剰発現、内在性の発現を示す。ローディングコント
ロールとして抗 Gapdh 抗体を用い、Gapdh のタンパク質の量を測定した。
(C) アルカリホスファターゼ（AP）活性染色による体細胞初期化効率の評価。染色は初期化因子
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図 21 体細胞初期化に対する RNA 結合タンパク質をコードする遺伝子の発現抑制の影響
(A)U2af1 および Srsf3 以外のターゲット遺伝子に対する shRNA の MEF におけるノックダウン効






















































































































































































































































































































Fn1 1 71,651,544 71,650,503 71,650,234 71,649,071 0.45 0.91 10,033 1,359 9.83.E-162
Myl6 10 127,929,115 127,928,820 127,928,776 127,928,089 0.72 0.09 3,409 325 1.92.E-130
Fn1 1 71,661,934 71,660,609 71,660,337 71,659,224 0.25 0.66 6,474 835 5.21.E-101
Plod2 9 92,495,720 92,496,823 92,496,885 92,497,786 1.00 0.10 167 218 6.08.E-68
Palm 10 79,277,986 79,279,537 79,279,668 79,281,786 0.91 0.02 429 60 1.05.E-51
Csda 6 131,329,376 131,326,198 131,325,992 131,320,432 0.47 0.90 398 1,244 2.32.E-45
Hnrnpd 5 100,391,534 100,391,223 100,391,117 100,390,352 0.01 0.45 220 190 4.40.E-42
Prpf4b 13 34,991,092 34,991,184 34,991,324 34,991,700 0.00 0.63 148 105 5.11.E-42
Nasp 4 116,284,577 116,283,982 116,283,008 116,278,368 0.11 0.90 62 805 1.69.E-41
Numa1 7 109,150,173 109,150,809 109,150,850 109,156,000 1.00 0.12 199 66 7.57.E-40
Max 12 78,040,954 78,040,501 78,040,417 78,039,742 0.02 0.41 338 176 9.67.E-40
Hnrpdl 5 100,465,123 100,464,758 100,464,654 100,464,003 0.33 0.87 256 478 6.21.E-37
Wnk1 6 119,906,089 119,904,250 119,903,789 119,902,987 0.03 0.81 64 240 1.81.E-35
Hnrnpd 5 100,391,534 100,391,223 100,391,153 100,390,352 0.01 0.40 220 167 8.43.E-35
Maz 7 134,167,958 134,167,220 134,166,991 134,166,682 0.21 0.80 179 304 5.44.E-34
Immt 6 71,802,861 71,803,167 71,803,262 71,806,906 0.24 0.86 172 244 8.23.E-31
Spag9 11 93,973,460 93,974,577 93,974,615 93,975,487 0.84 0.08 160 77 3.48.E-29
Bptf 11 106,908,314 106,905,979 106,905,806 106,905,139 0.24 0.92 122 196 2.57.E-28
Itga6 2 71,687,563 71,691,591 71,691,720 71,693,911 1.00 0.11 101 64 3.20.E-28
Ergic1 17 26,778,649 26,791,772 26,791,898 26,792,012 0.06 0.57 356 81 1.08.E-25
Scarb1 5 125,764,269 125,761,603 125,761,475 125,758,235 0.84 0.00 57 58 6.77.E-25
Ythdf3 3 16,089,563 16,103,187 16,103,219 16,103,826 0.35 0.94 159 224 1.36.E-24
Aplp2 9 30,976,293 30,975,313 30,975,146 30,972,258 0.43 0.79 493 576 1.03.E-23
Immt 6 71,813,264 71,816,720 71,816,734 71,818,574 0.03 0.73 122 57 1.76.E-23
Mta1 12 114,371,548 114,371,752 114,371,787 114,374,008 0.99 0.23 183 53 7.09.E-23
Dnm1l 16 16,319,545 16,318,570 16,318,538 16,316,871 0.01 0.60 68 129 1.02.E-22
Arfip1 3 84,338,509 84,333,187 84,333,092 84,331,720 0.55 0.02 286 58 8.39.E-21
Tead1 7 119,982,994 119,985,402 119,985,464 119,985,554 0.63 0.06 140 82 1.50.E-20
Nadk 4 154,938,088 154,950,837 154,950,891 154,951,102 0.01 0.30 208 117 1.52.E-20
Gpcpd1 2 132,390,363 132,384,418 132,384,343 132,382,712 0.85 0.09 100 60 1.55.E-20
Mtap4 9 109,971,489 109,975,117 109,975,209 109,980,507 0.78 0.34 502 179 2.00.E-20
Dab2 15 6,374,697 6,379,296 6,379,949 6,380,954 0.99 0.50 374 100 3.79.E-20
Mgrn1 16 4,924,532 4,926,309 4,926,374 4,927,675 0.78 0.08 240 45 2.50.E-19
Srsf6 2 162,757,878 162,758,551 162,758,818 162,759,162 0.04 0.33 207 166 2.62.E-19
Ganab 19 8,981,884 8,982,341 8,982,406 8,983,168 0.14 0.42 333 415 3.09.E-19
Thyn1 9 26,814,032 26,814,386 26,814,536 26,814,743 0.91 0.57 390 561 3.89.E-19
Nadk 4 154,938,088 154,950,837 154,950,999 154,951,102 0.01 0.28 208 113 5.37.E-19
Nop56 2 130,104,026 130,104,149 130,104,267 130,104,633 0.09 0.56 83 409 2.63.E-18
Pcbp2 15 102,318,708 102,319,207 102,319,245 102,320,183 0.90 0.70 864 1,952 6.93.E-18
Mdm2 10 117,147,002 117,146,840 117,146,710 117,142,285 0.21 0.75 143 146 1.33.E-17
Mdm2 10 117,147,002 117,146,840 117,146,756 117,142,285 0.42 0.86 229 277 1.77.E-17
Mbnl2 14 120,788,385 120,794,934 120,794,987 120,795,673 0.15 0.98 38 99 1.79.E-17
Wnk1 6 119,906,089 119,903,920 119,903,789 119,902,987 0.02 0.57 62 91 1.79.E-17
Ktn1 14 48,352,997 48,353,830 48,353,939 48,355,775 0.98 0.27 112 57 2.42.E-16
Eif4h 5 135,101,236 135,100,370 135,100,311 135,097,956 0.50 0.22 549 313 2.86.E-16
Csnk1d 11 120,829,309 120,826,324 120,826,262 120,825,220 0.81 0.34 318 125 8.29.E-16
Srsf3 17 29,175,569 29,176,399 29,176,854 29,177,720 0.17 0.65 130 168 1.29.E-15
Nmt2 2 3,222,711 3,224,255 3,224,304 3,226,739 0.43 0.98 81 200 1.36.E-15
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,585 26,244,436 26,243,191 0.00 0.42 78 66 1.36.E-15
Map2k3 11 60,758,283 60,759,013 60,759,064 60,760,146 1.00 0.75 475 237 1.46.E-15
Nprl3 11 32,163,025 32,159,255 32,159,217 32,155,568 0.89 0.00 69 22 2.88.E-15
Rtn4 11 29,605,591 29,606,410 29,608,770 29,633,633 0.67 0.99 254 313 5.23.E-15
Ubn1 16 5,081,754 5,081,987 5,082,076 5,084,149 0.77 0.09 110 42 3.04.E-14
Mfge8 7 86,290,133 86,288,274 86,288,164 86,287,936 0.35 0.55 1,107 704 8.33.E-14
D4Wsu53e 4 134,481,347 134,481,692 134,481,736 134,482,650 0.46 0.08 67 474 1.47.E-13
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,585 26,244,436 26,244,080 0.07 0.76 32 134 1.72.E-13
Ktn1 14 48,352,997 48,353,830 48,353,945 48,355,775 0.97 0.24 76 54 2.18.E-13
Arhgap1 2 91,490,409 91,491,921 91,491,980 91,494,230 0.91 0.39 246 78 2.27.E-13
Taz X 71,534,053 71,534,268 71,534,358 71,534,444 0.00 0.94 24 34 2.27.E-13
Taz X 71,534,053 71,534,323 71,534,358 71,534,444 0.00 0.94 24 34 2.27.E-13
Gba 3 89,007,008 89,007,114 89,007,282 89,007,394 0.01 0.49 83 38 2.67.E-13
Zdhhc20 14 58,457,927 58,456,504 58,456,428 58,455,483 0.94 0.42 211 75 3.08.E-13
Fgfr1 8 26,642,900 26,665,980 26,666,246 26,668,203 0.32 0.97 156 65 3.75.E-13
Mark2 19 7,357,216 7,356,449 7,356,288 7,355,745 0.15 0.96 56 48 3.91.E-13
Inf2 12 113,850,247 113,850,759 113,850,815 113,853,106 0.98 0.20 344 18 3.91.E-13
Ctnnd1 2 84,448,486 84,445,403 84,445,341 84,443,909 0.72 0.46 1,000 344 6.89.E-13
Ccdc123 7 36,214,317 36,214,934 36,215,130 36,217,537 0.02 0.78 26 73 7.07.E-13
Nmt2 2 3,222,711 3,224,255 3,224,272 3,226,739 0.27 0.96 56 89 1.18.E-12
Crlf1 8 73,017,299 73,022,496 73,022,777 73,022,992 1.00 0.38 1,670 18 1.36.E-12
Phactr4 4 131,942,807 131,939,277 131,939,197 131,934,478 0.89 0.13 72 38 1.38.E-12
Ncoa6 2 155,237,261 155,234,186 155,231,211 155,228,476 0.98 0.34 130 45 1.64.E-12
Fbxo17 7 29,521,222 29,522,358 29,522,565 29,522,684 0.13 0.84 80 46 1.68.E-12
Csnk1a1 18 61,729,216 61,731,528 61,731,611 61,735,064 0.30 0.04 155 145 1.95.E-12
Ccdc136 6 29,368,153 29,369,102 29,369,383 29,376,625 0.09 1.00 35 36 2.32.E-12
Tpm1 9 66,880,601 66,880,348 66,880,273 66,879,321 1.00 0.78 726 153 2.33.E-12
Myef2 2 124,926,055 124,924,583 124,924,533 124,924,254 0.50 0.01 48 58 4.15.E-12
Arhgap1 2 91,490,409 91,491,906 91,491,980 91,494,230 0.85 0.24 137 56 4.89.E-12
Prepl 17 85,489,446 85,488,215 85,487,680 85,482,655 0.25 1.00 78 47 7.77.E-12
G3bp2 5 92,493,351 92,492,461 92,492,363 92,487,096 0.38 0.13 209 313 9.16.E-12
RP24-86H20 5 138,703,030 138,702,944 138,702,781 138,702,217 0.18 1.00 33 55 9.36.E-12
Flcn 11 59,623,162 59,622,987 59,622,867 59,621,417 0.00 0.25 74 192 1.02.E-11
Smpd4 16 17,632,150 17,635,575 17,635,661 17,638,589 0.59 0.01 43 44 2.13.E-11
Golga2 2 32,147,735 32,148,835 32,148,915 32,152,146 0.71 0.05 48 43 2.53.E-11
Epb4 2 156,339,946 156,350,617 156,351,024 156,352,625 0.82 0.08 197 21 2.92.E-11
Prepl 17 85,489,446 85,487,779 85,487,680 85,482,655 0.15 1.00 63 31 3.64.E-11
Ktn1 14 48,345,984 48,346,146 48,346,229 48,350,015 0.80 0.30 171 90 3.64.E-11
Tbc1d13 2 29,990,390 29,990,929 29,991,072 29,992,193 0.18 0.72 58 159 4.11.E-11
Smg7 1 154,691,166 154,690,509 154,690,360 154,688,723 0.12 0.67 41 231 4.38.E-11
Mrpl33 5 31,916,395 31,916,976 31,916,994 31,918,754 0.97 0.53 171 117 4.45.E-11
Tead1 7 119,985,616 119,999,567 119,999,578 120,000,312 0.53 0.00 29 55 7.14.E-11
Mbnl2 14 120,795,826 120,803,860 120,803,954 120,828,157 0.44 0.83 326 153 8.45.E-11
Traf7 17 24,653,450 24,651,774 24,651,658 24,651,162 0.78 1.00 245 327 9.10.E-11




Pos1 Pos2 Pos3 Pos4
表 2 体細胞初期化前後でスプライシングパターンが変化する遺伝子
45
Pak4 7 29,383,054 29,355,332 29,355,191 29,354,885 0.00 0.61 22 166 9.59.E-11
Mcam 9 43,949,075 43,949,358 43,949,475 43,949,867 0.77 1.00 91 746 1.02.E-10
Poldip3 15 82,968,562 82,967,984 82,967,898 82,965,819 0.98 0.76 336 434 1.09.E-10
Ubqln1 13 58,284,543 58,282,266 58,282,183 58,281,029 0.50 0.76 363 584 1.18.E-10
Fgfr1 8 26,642,900 26,665,944 26,666,246 26,668,203 0.23 0.95 130 38 2.50.E-10
Traf7 17 24,653,450 24,651,811 24,651,658 24,651,162 0.74 1.00 209 257 2.97.E-10
Dst 1 34,352,381 34,353,587 34,353,604 34,356,566 0.69 0.18 100 73 3.16.E-10
Rab12 17 66,855,373 66,854,518 66,854,329 66,849,788 0.03 0.54 105 27 4.24.E-10
2510006D16Rik 4 129,278,487 129,278,651 129,278,869 129,279,439 0.20 0.67 144 85 4.69.E-10
Ctnnd1 2 84,453,093 84,452,706 84,452,689 84,452,249 0.49 0.14 205 105 4.76.E-10
Ehbp1 11 22,069,038 22,051,895 22,051,791 22,051,192 0.00 0.61 29 45 5.01.E-10
Kctd20 17 29,089,514 29,094,824 29,095,002 29,098,359 0.06 0.51 59 87 5.79.E-10
Tfdp2 9 96,188,141 96,190,999 96,191,046 96,195,384 0.93 0.12 26 67 6.88.E-10
Gpr137b 13 13,453,565 13,453,339 13,453,095 13,451,690 0.31 0.90 80 76 1.05.E-09
Arfip1 3 84,338,509 84,333,187 84,333,113 84,331,720 0.27 0.00 146 56 1.32.E-09
Vegfa 17 46,161,014 46,158,071 46,157,940 46,155,828 0.58 0.95 101 254 1.73.E-09
Map4k4 1 40,067,522 40,068,495 40,068,686 40,070,951 0.73 0.45 387 295 1.75.E-09
Hsf2 10 57,226,108 57,228,867 57,228,920 57,231,250 0.67 0.17 76 93 1.78.E-09
Fam118a 15 84,867,674 84,869,202 84,869,394 84,875,210 0.13 0.78 34 82 1.97.E-09
Sfswap 5 130,060,583 130,065,344 130,065,496 130,066,555 0.08 0.77 58 31 2.04.E-09
Prrc2b 2 32,067,811 32,068,407 32,070,467 32,071,566 0.67 0.00 101 18 2.24.E-09
Tra2a 6 49,213,837 49,203,107 49,202,802 49,202,514 0.02 0.22 129 157 2.33.E-09
Cenpa 5 30,969,486 30,972,065 30,972,201 30,974,837 0.70 0.23 62 334 3.28.E-09
Nae1 8 107,052,087 107,051,349 107,051,278 107,051,062 1.00 0.33 46 80 5.50.E-09
Eif4g1 16 20,672,949 20,673,941 20,674,034 20,674,301 0.95 0.44 85 111 5.78.E-09
Pard3 8 129,933,607 129,934,629 129,934,673 129,939,470 0.01 0.34 52 89 6.16.E-09
Sorbs1 19 40,399,237 40,396,450 40,396,283 40,392,558 1.00 0.18 99 13 7.34.E-09
Mbnl1 3 60,417,442 60,418,605 60,418,658 60,419,542 0.09 1.00 145 14 8.16.E-09
Lypla1 1 4,827,155 4,829,468 4,829,569 4,831,037 0.68 0.97 164 268 8.23.E-09
Vrk1 12 107,308,825 107,311,829 107,311,888 107,313,217 0.20 0.71 52 123 1.25.E-08
Fam63a 3 95,087,547 95,090,618 95,090,794 95,091,567 0.00 0.67 34 20 1.26.E-08
Cnot10 9 114,507,823 114,506,948 114,506,913 114,506,724 1.00 0.49 68 130 1.85.E-08
Map3k7 4 32,079,491 32,081,849 32,081,929 32,089,064 0.24 0.75 115 69 1.85.E-08
Nat15 16 3,894,484 3,895,514 3,895,967 3,897,251 0.01 0.45 51 34 2.02.E-08
Cast 13 74,891,759 74,886,309 74,886,253 74,885,691 0.42 0.02 387 30 2.11.E-08
Tusc3 8 40,134,570 40,159,979 40,160,068 40,189,583 0.95 0.55 228 76 2.46.E-08
Adam15 3 89,145,430 89,144,394 89,144,323 89,144,101 0.02 0.24 412 41 3.69.E-08
Osbpl9 4 108,771,108 108,764,304 108,764,266 108,760,090 0.83 0.27 302 31 3.75.E-08
Carm1 9 21,392,029 21,392,295 21,392,363 21,392,493 0.51 0.83 309 192 3.81.E-08
Rnps1 17 24,551,679 24,554,983 24,555,163 24,555,402 0.49 0.90 65 392 4.36.E-08
G2e3 12 52,464,533 52,464,939 52,465,007 52,466,242 0.22 0.00 25 185 5.53.E-08
Mark2 19 7,357,216 7,356,449 7,356,282 7,355,745 0.15 0.93 56 26 5.59.E-08
Azi2 9 117,968,293 117,968,738 117,968,784 117,970,832 0.07 0.48 89 45 5.59.E-08
Casc4 2 121,737,777 121,751,297 121,751,464 121,759,214 0.40 0.86 90 120 5.84.E-08
Mpzl1 1 167,534,741 167,531,986 167,531,881 167,523,808 1.00 0.57 90 129 6.43.E-08
Aff4 11 53,189,135 53,194,088 53,194,174 53,203,257 0.89 0.45 99 170 6.45.E-08
Map4k4 1 40,057,594 40,058,275 40,058,436 40,061,652 0.11 0.56 56 84 8.59.E-08
Slc38a10 11 120,009,035 120,002,959 120,002,914 120,002,000 1.00 0.46 78 51 8.95.E-08
Arhgef11 3 87,521,442 87,522,151 87,522,180 87,526,279 0.77 0.11 39 36 1.02.E-07
Uspl1 5 149,996,382 149,999,284 149,999,452 149,999,921 0.10 0.95 17 38 1.03.E-07
Pitpnb 5 111,812,130 111,814,540 111,814,624 111,815,523 0.57 0.93 153 148 1.04.E-07
Myo5a 9 75,037,807 75,040,191 75,040,271 75,041,746 1.00 0.49 175 26 1.18.E-07
Golga2 2 32,147,735 32,152,146 32,152,241 32,152,485 0.51 1.00 65 85 1.24.E-07
Plekha5 6 140,527,997 140,528,868 140,529,056 140,530,489 0.01 0.46 68 19 1.54.E-07
Wsb1 11 79,057,965 79,057,077 79,056,902 79,055,658 0.22 0.86 41 55 1.70.E-07
Pkd1 17 24,708,256 24,708,347 24,708,365 24,708,466 0.00 0.85 29 12 1.72.E-07
Ehmt2 17 35,042,401 35,042,555 35,042,656 35,042,855 0.44 0.14 151 119 2.20.E-07
9430008C03Rik 2 158,184,918 158,184,076 158,183,941 158,182,999 0.00 0.43 28 62 2.68.E-07
2310037I24Rik 15 98,362,151 98,361,960 98,361,754 98,359,884 0.45 0.94 60 100 2.93.E-07
Add3 19 53,317,117 53,318,800 53,318,895 53,319,488 0.11 1.00 40 17 3.33.E-07
Lpin1 12 16,580,466 16,578,068 16,577,970 16,575,325 0.07 0.71 16 167 5.81.E-07
Rbm26 14 105,539,533 105,538,379 105,538,308 105,531,224 0.67 0.20 51 124 5.94.E-07
Rbm39 2 156,004,616 156,003,642 156,003,369 156,003,121 0.05 0.44 44 69 7.18.E-07
2310037I24Rik 15 98,362,151 98,361,868 98,361,754 98,359,884 0.72 0.98 140 245 7.93.E-07
Fam45a 19 60,890,711 60,893,434 60,893,513 60,897,110 0.96 0.55 131 75 8.19.E-07
Tbc1d13 2 29,990,390 29,990,889 29,991,072 29,992,193 0.14 0.57 53 94 8.60.E-07
Tpp2 1 44,040,437 44,042,261 44,042,299 44,047,356 0.55 0.15 86 76 8.60.E-07
Ubtf 11 102,172,694 102,172,350 102,172,240 102,171,890 0.32 0.61 162 278 9.88.E-07
Hnrnph3 10 62,482,141 62,481,646 62,481,508 62,480,973 0.59 0.94 65 278 1.01.E-06
Lpin1 12 16,580,466 16,578,065 16,577,970 16,575,325 0.00 0.61 14 114 1.19.E-06
Tor1aip2 1 157,888,132 157,888,205 157,888,264 157,898,424 0.59 0.20 81 121 1.20.E-06
Mett11d1 14 52,508,511 52,508,822 52,509,072 52,509,203 0.16 1.00 22 26 1.28.E-06
Pphln1 15 93,241,214 93,250,715 93,250,921 93,254,445 0.10 0.53 62 49 1.35.E-06
5830418K08Rik 9 15,135,198 15,135,092 15,134,949 15,132,395 0.39 0.93 41 87 1.39.E-06
Rap1gds1 3 138,678,510 138,646,832 138,646,686 138,628,960 0.42 0.88 206 63 1.45.E-06
Ezh2 6 47,492,365 47,491,969 47,491,844 47,490,854 1.00 0.50 53 152 1.46.E-06
Vcan 13 89,851,810 89,833,106 89,827,890 89,824,797 0.94 0.20 156 12 1.60.E-06
Ktn1 14 48,344,645 48,345,604 48,345,675 48,345,901 0.44 0.81 123 144 1.65.E-06
Smcr7l 15 80,064,611 80,065,112 80,065,210 80,066,235 0.28 0.96 25 54 1.68.E-06
Phip 9 82,820,004 82,809,631 82,809,569 82,809,031 0.01 0.31 48 53 1.80.E-06
Golga4 9 118,446,061 118,446,360 118,446,443 118,447,995 0.93 0.47 82 95 1.96.E-06
Myo1b 1 51,825,848 51,823,752 51,823,666 51,820,808 0.55 1.00 62 81 2.08.E-06
Tmem55b 14 51,549,259 51,548,982 51,548,877 51,548,733 0.75 0.97 127 487 2.12.E-06
Git2 5 115,195,438 115,193,889 115,193,785 115,189,290 0.33 0.83 85 64 2.13.E-06
Baiap2 11 119,861,900 119,864,352 119,864,399 119,867,673 0.49 0.03 53 30 2.13.E-06
Rer1 4 154,460,314 154,457,426 154,457,218 154,456,863 0.20 0.42 205 215 2.33.E-06
Rtn4 11 29,593,693 29,605,535 29,605,591 29,633,633 0.06 0.32 602 39 2.52.E-06
D4Ertd22e 4 140,695,607 140,676,288 140,676,239 140,674,696 0.49 0.25 267 188 2.56.E-06
Vps26a 10 61,943,306 61,933,883 61,933,808 61,932,805 1.00 0.58 127 42 2.58.E-06
Mtdh 15 34,044,730 34,046,066 34,046,131 34,047,635 0.98 0.62 104 142 2.63.E-06
Mpv17 5 31,447,868 31,447,651 31,447,267 31,447,125 1.00 0.79 226 135 2.80.E-06
Trim33 3 103,156,078 103,157,490 103,157,540 103,157,620 0.43 0.85 66 152 2.92.E-06
Zbtb34 2 33,286,751 33,283,740 33,283,621 33,268,015 0.60 0.00 16 28 2.95.E-06
Mpv17 5 31,447,868 31,447,651 31,447,613 31,447,125 1.00 0.79 226 136 3.00.E-06
2310035C23Rik 1 107,637,094 107,637,590 107,637,672 107,637,874 0.02 0.71 45 12 3.16.E-06
Ints10 8 71,346,149 71,348,089 71,348,166 71,351,176 0.01 0.24 62 60 3.17.E-06
Ctnnd1 2 84,490,563 84,464,715 84,464,427 84,462,239 0.89 0.67 432 249 3.19.E-06
Dzip1 14 119,280,232 119,280,077 119,279,091 119,278,734 0.00 0.33 48 26 3.34.E-06
Arrb1 7 106,744,616 106,745,546 106,745,569 106,747,001 0.00 1.00 10 17 3.93.E-06
Zdhhc9 X 45,561,657 45,561,096 45,560,700 45,560,134 0.00 0.33 50 24 4.05.E-06
Sun1 5 139,702,839 139,705,707 139,705,898 139,709,425 1.00 0.31 29 57 4.26.E-06
Epn2 11 61,348,773 61,348,115 61,348,080 61,347,183 0.39 0.06 39 91 4.51.E-06
Fktn 4 53,750,531 53,755,368 53,755,638 53,757,491 0.04 1.00 13 17 4.88.E-06
Hnrnpd 5 100,393,003 100,392,896 100,392,750 100,391,631 0.47 0.68 392 355 5.25.E-06
Flna X 71,478,488 71,478,329 71,478,306 71,476,092 0.55 0.06 429 19 5.39.E-06
Nmt2 2 3,222,219 3,222,669 3,222,711 3,226,739 0.87 0.36 58 81 5.88.E-06
Mical3 6 120,907,717 120,903,702 120,903,652 120,902,503 1.00 0.13 23 17 6.28.E-06
Sidt2 9 45,755,919 45,755,780 45,755,712 45,755,138 0.46 0.07 98 37 6.37.E-06
Zfp106 2 120,371,579 120,361,415 120,359,247 120,357,958 0.61 0.18 46 129 6.62.E-06
2410002F23Rik 7 51,502,786 51,503,280 51,503,429 51,503,622 0.30 0.88 35 62 6.67.E-06
Midn 10 79,614,468 79,616,336 79,616,464 79,616,561 0.14 0.52 183 41 6.84.E-06
46
Mcfd2 17 87,665,175 87,663,705 87,663,481 87,657,429 0.11 1.00 21 17 6.85.E-06
Lphn2 3 148,485,919 148,483,989 148,483,937 148,480,892 0.21 0.00 142 43 7.15.E-06
Morf4l1 9 90,002,073 89,998,606 89,998,493 89,997,224 0.33 0.13 211 163 7.25.E-06
0610010K14Rik 11 70,051,033 70,050,480 70,050,379 70,049,713 0.72 0.94 115 679 8.28.E-06
Arl15 13 114,712,599 114,724,272 114,724,331 114,757,790 1.00 0.59 96 50 8.52.E-06
Clstn1 4 148,988,281 149,000,196 149,000,225 149,001,321 0.59 0.11 35 56 8.74.E-06
Rprd2 3 95,591,207 95,590,320 95,590,243 95,589,029 0.92 0.29 47 33 9.86.E-06
Mettl3 14 52,919,376 52,918,490 52,918,315 52,917,760 1.00 0.67 103 106 9.86.E-06
Eif4g1 16 20,672,949 20,673,672 20,673,728 20,673,941 0.83 0.47 157 109 9.94.E-06
Atg16l1 1 89,670,806 89,671,388 89,671,444 89,672,332 0.73 0.06 39 17 1.00.E-05
Sec24b 3 129,736,749 129,723,560 129,723,456 129,714,790 0.33 0.71 155 83 1.00.E-05
Nat15 16 3,894,484 3,895,514 3,895,800 3,897,251 0.10 0.53 61 42 1.07.E-05
Arvcf 16 18,404,638 18,405,195 18,405,314 18,405,700 0.25 0.91 20 64 1.07.E-05
Crlf1 8 73,027,391 73,027,491 73,027,538 73,027,720 0.96 0.44 612 18 1.15.E-05
Uap1 1 172,079,402 172,078,177 172,078,127 172,073,594 0.86 0.48 121 100 1.15.E-05
Ndrg3 2 156,756,952 156,755,706 156,755,668 156,754,617 0.25 0.03 106 60 1.18.E-05
Gpbp1 13 112,239,141 112,238,163 112,238,104 112,231,024 0.51 0.24 134 175 1.18.E-05
Pisd-ps1 11 3,026,061 3,027,134 3,027,222 3,027,482 0.00 0.35 41 23 1.19.E-05
Pphln1 15 93,272,143 93,282,548 93,282,604 93,285,882 0.37 0.05 56 56 1.21.E-05
Csnk1g1 9 65,860,661 65,867,609 65,867,719 65,880,046 0.41 0.86 109 65 1.21.E-05
Flnc 6 29,402,380 29,402,799 29,402,897 29,403,199 0.99 0.38 219 11 1.50.E-05
Rbm7 9 48,303,260 48,302,492 48,302,388 48,302,286 0.35 0.59 206 280 1.50.E-05
Foxm1 6 128,321,103 128,321,986 128,322,030 128,322,552 1.00 0.56 86 43 1.65.E-05
Rbfox2 15 76,928,370 76,924,920 76,924,881 76,916,585 0.64 0.96 265 95 2.00.E-05
Spg20 3 54,925,719 54,928,677 54,928,847 54,930,456 0.76 1.00 232 123 2.00.E-05
Nek1 8 63,528,744 63,528,825 63,528,956 63,533,317 0.18 1.00 10 43 2.15.E-05
Git2 5 115,195,438 115,193,889 115,193,740 115,189,290 0.47 0.87 118 84 2.15.E-05
Ppfibp1 6 146,964,915 146,965,383 146,965,415 146,967,556 0.31 0.00 164 25 2.21.E-05
Ctnnd1 2 84,490,563 84,464,606 84,464,427 84,462,239 0.80 0.52 234 155 2.25.E-05
Fip1l1 5 74,953,174 74,960,544 74,960,651 74,967,124 0.65 0.27 89 92 2.33.E-05
Ylpm1 12 86,356,543 86,369,720 86,371,837 86,374,867 0.96 0.37 54 28 2.54.E-05
Ttc3 16 94,605,673 94,605,953 94,605,995 94,606,391 0.94 0.33 68 22 2.69.E-05
Myo19 11 84,710,713 84,710,861 84,710,965 84,711,051 0.00 0.38 28 31 2.76.E-05
Pam 1 99,780,703 99,761,097 99,760,780 99,749,809 0.75 0.15 325 15 3.17.E-05
Rcc1 4 131,895,840 131,895,156 131,895,118 131,894,153 0.02 0.30 32 138 3.22.E-05
Dtnb 12 3,751,907 3,754,096 3,754,116 3,772,587 0.37 0.01 13 81 3.31.E-05
Hnrnpd 5 100,407,411 100,405,609 100,405,553 100,396,406 0.63 0.41 315 228 3.64.E-05
RP23-315I4 14 105,512,686 105,511,619 105,511,536 105,509,019 0.28 0.00 23 51 4.11.E-05
Max 12 78,062,977 78,062,276 78,062,250 78,054,263 0.33 0.04 77 47 4.13.E-05
Dhx30 9 110,019,862 110,019,296 110,019,182 110,018,086 0.07 0.43 30 137 4.64.E-05
Usp4 9 108,265,229 108,268,161 108,268,301 108,269,092 0.59 0.82 390 206 4.77.E-05
Ptprs 17 56,573,876 56,568,580 56,568,522 56,564,400 1.00 0.22 23 22 4.89.E-05
Pxdn 12 30,660,427 30,664,105 30,664,176 30,667,159 0.94 0.50 241 27 5.02.E-05
Ncoa5 2 164,860,183 164,848,712 164,848,646 164,838,662 0.96 0.33 55 20 5.31.E-05
Mtmr14 6 113,220,695 113,227,784 113,227,939 113,230,597 0.61 0.94 58 220 6.50.E-05
Sephs1 2 4,805,651 4,810,229 4,810,332 4,812,633 1.00 0.74 150 73 6.60.E-05
Cep57 9 13,617,854 13,617,154 13,617,077 13,615,306 1.00 0.37 25 93 6.61.E-05
Zfp207 11 80,205,494 80,206,586 80,206,678 80,207,788 0.48 0.70 184 518 6.77.E-05
Rprd2 3 95,591,207 95,590,374 95,590,243 95,589,029 0.82 0.10 20 22 6.91.E-05
Atxn2 5 122,253,089 122,256,231 122,256,284 122,260,860 0.38 0.15 117 118 7.02.E-05
Setd5 6 113,055,115 113,055,911 113,056,135 113,059,879 0.25 0.88 38 30 7.38.E-05
Limk1 5 135,137,663 135,137,423 135,137,259 135,135,873 0.00 0.23 49 32 7.61.E-05
Cib1 7 87,377,396 87,375,310 87,375,202 87,373,434 0.97 0.69 140 108 8.17.E-05
Ankrd24 10 81,106,638 81,107,721 81,107,888 81,109,050 0.05 0.49 23 50 8.17.E-05
Fryl 5 73,509,723 73,506,539 73,506,495 73,504,091 0.00 0.73 15 13 8.56.E-05
Uap1 1 172,079,402 172,078,174 172,078,127 172,073,594 0.82 0.43 92 88 8.93.E-05
Yap1 9 7,952,953 7,950,539 7,950,492 7,938,538 0.67 0.45 411 184 8.96.E-05
Mtmr14 6 113,220,695 113,227,825 113,227,939 113,230,597 0.54 0.92 47 167 9.04.E-05
Gtf2i 5 134,750,409 134,748,456 134,748,394 134,742,526 0.88 0.57 318 69 9.41.E-05
Rab3ip 10 116,374,453 116,365,340 116,365,245 116,356,707 0.95 0.69 125 206 9.74.E-05
Rell1 5 64,359,885 64,331,001 64,330,908 64,329,272 0.27 0.00 26 43 9.80.E-05
Gcap14 14 37,709,441 37,703,612 37,703,528 37,692,948 0.42 0.10 101 44 9.83.E-05
Slc37a3 6 39,307,399 39,305,121 39,304,976 39,302,749 0.97 0.60 72 109 1.00.E-04
Haus8 8 73,796,183 73,793,183 73,793,125 73,787,003 0.41 1.00 19 56 1.03.E-04
Git2 5 115,189,042 115,187,446 115,187,357 115,183,952 1.00 0.64 108 41 1.03.E-04
Gng12 6 66,864,504 66,893,819 66,893,871 66,965,719 0.48 0.10 225 27 1.07.E-04
2510006D16Rik 4 129,278,487 129,278,651 129,278,777 129,279,439 0.12 0.43 121 43 1.13.E-04
Fnip2 3 79,312,009 79,311,850 79,311,761 79,310,200 0.59 1.00 27 112 1.18.E-04
Ctage5 12 60,245,757 60,247,323 60,247,349 60,247,834 0.45 0.05 29 40 1.32.E-04
Pxn 5 115,996,957 116,001,497 116,001,598 116,001,860 0.29 0.05 64 57 1.33.E-04
Atp13a3 16 30,322,958 30,321,981 30,321,892 30,315,987 0.40 0.19 149 194 1.37.E-04
Rnf138 18 21,179,500 21,182,910 21,183,017 21,184,587 0.70 0.30 45 223 1.38.E-04
0610011L14Rik 2 156,373,619 156,375,588 156,375,763 156,376,385 0.02 0.67 29 10 1.38.E-04
Lrch2 X 143,937,927 143,931,375 143,931,310 143,926,630 0.69 0.08 27 20 1.50.E-04
Ppp4r1 17 66,178,887 66,179,211 66,179,330 66,180,337 0.03 0.67 36 10 1.53.E-04
Mark3 12 112,885,939 112,891,601 112,891,645 112,893,481 1.00 0.54 56 44 1.58.E-04
Odf2l 3 144,789,189 144,789,987 144,790,115 144,790,795 1.00 0.33 34 20 1.66.E-04
Eif4e2 1 89,110,594 89,110,921 89,111,070 89,116,156 0.78 0.56 285 203 1.69.E-04
Ankrd10 8 11,628,439 11,623,858 11,623,697 11,619,297 0.79 0.27 52 35 1.85.E-04
Thrap3 4 125,879,814 125,871,648 125,871,561 125,863,832 0.82 0.54 159 172 1.91.E-04
Usp45 4 21,744,085 21,744,648 21,744,791 21,751,564 0.58 1.00 30 86 1.95.E-04
Pabpc4 4 122,972,564 122,972,993 122,973,079 122,973,173 0.83 0.60 169 482 1.95.E-04
Trerf1 17 47,454,870 47,456,301 47,456,567 47,460,227 0.17 1.00 27 14 1.98.E-04
Slc25a19 11 115,489,379 115,489,243 115,488,951 115,485,682 0.00 0.36 19 82 2.14.E-04
Ncoa5 2 164,860,183 164,848,701 164,848,646 164,838,662 0.90 0.09 20 12 2.14.E-04
Cd302 2 60,095,090 60,093,154 60,093,128 60,090,548 0.95 0.18 39 10 2.18.E-04
Hmgxb4 8 77,523,790 77,523,898 77,524,012 77,524,549 0.46 1.00 54 36 2.24.E-04
Trpt1 19 7,071,267 7,072,423 7,072,592 7,072,682 0.16 1.00 11 22 2.45.E-04
Rnf14 18 38,460,244 38,461,310 38,461,461 38,467,519 0.64 0.28 99 64 2.53.E-04
Ift20 11 78,350,078 78,352,012 78,352,240 78,352,336 0.76 0.97 277 139 2.58.E-04
Mtdh 15 34,047,865 34,053,423 34,053,521 34,060,919 0.92 0.64 136 161 2.79.E-04
Tcerg1 18 42,690,544 42,694,739 42,694,801 42,695,832 0.93 0.53 56 127 2.83.E-04
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,080 26,244,012 26,243,191 0.24 0.53 127 88 2.94.E-04
Il6st 13 113,254,458 113,255,935 113,256,134 113,262,795 0.00 0.20 83 18 2.94.E-04
Hnrnph2 X 131,137,301 131,137,457 131,137,501 131,139,394 0.25 0.59 124 58 2.95.E-04
Cyb5r4 9 86,950,740 86,951,977 86,952,129 86,953,760 0.98 0.69 103 100 2.95.E-04
2210018M11Rik 7 105,794,959 105,793,718 105,793,677 105,790,178 0.70 0.19 39 35 2.98.E-04
Klhl13 X 22,942,082 22,938,710 22,938,620 22,892,327 0.67 1.00 15 550 3.03.E-04
H2-Bl 17 36,220,641 36,220,379 36,220,178 36,218,462 1.00 0.19 18 16 3.04.E-04
Kidins220 12 25,723,415 25,725,321 25,725,434 25,735,960 0.97 0.41 154 12 3.09.E-04
Mlh3 12 86,607,102 86,603,812 86,603,717 86,602,702 0.08 0.70 28 17 3.15.E-04
Tatdn1 15 58,752,695 58,747,917 58,747,832 58,747,747 0.91 0.39 86 23 3.15.E-04
Arhgef11 3 87,537,426 87,538,346 87,538,474 87,539,267 0.72 0.22 73 25 3.19.E-04
Ttc33 15 5,139,803 5,158,369 5,158,450 5,161,999 0.96 0.41 52 24 3.54.E-04
Jak1 4 100,937,647 100,870,585 100,870,381 100,866,468 0.03 0.35 46 27 3.56.E-04
Setd3 12 109,401,183 109,398,591 109,398,443 109,396,558 0.56 0.89 110 102 3.57.E-04
Rbpms 8 34,905,554 34,899,967 34,899,864 34,894,658 0.11 0.41 35 280 3.88.E-04
Qrich1 9 108,419,571 108,421,034 108,421,157 108,430,920 0.96 0.53 158 23 3.91.E-04
Puf60 15 75,905,972 75,905,087 75,905,037 75,902,998 0.60 0.37 242 158 3.96.E-04
Chka 19 3,864,759 3,875,735 3,875,788 3,884,472 0.94 0.40 33 59 4.50.E-04
Ptk2 15 73,225,078 73,195,625 73,195,471 73,173,789 0.11 0.46 42 51 4.51.E-04
47
Pxmp3 3 5,563,165 5,562,732 5,562,669 5,561,764 0.21 0.62 112 34 4.55.E-04
Armc8 9 99,469,021 99,452,038 99,451,962 99,438,178 0.59 0.95 51 110 4.61.E-04
Trerf1 17 47,454,870 47,456,301 47,456,627 47,460,227 0.19 1.00 28 14 5.12.E-04
Pwwp2a 11 43,518,979 43,530,532 43,530,651 43,533,723 0.14 0.92 12 23 5.19.E-04
Crlf1 8 73,027,391 73,027,496 73,027,538 73,027,720 0.96 0.70 775 40 5.22.E-04
Cep57l1 10 41,449,137 41,448,520 41,448,434 41,443,744 0.85 0.08 12 20 5.43.E-04
Slc25a19 11 115,489,379 115,489,187 115,488,951 115,485,682 0.00 0.33 19 77 5.50.E-04
BC023829 X 67,720,329 67,718,261 67,718,178 67,716,196 1.00 0.73 115 57 5.62.E-04
Rian 12 110,881,671 110,883,014 110,883,112 110,883,472 0.39 0.08 66 40 6.01.E-04
Mef2d 3 87,971,656 87,971,960 87,972,266 87,972,554 0.74 1.00 148 84 6.02.E-04
Mettl17 14 52,508,511 52,508,822 52,508,892 52,509,203 0.20 1.00 24 14 6.21.E-04
Vegfa 17 46,161,014 46,159,297 46,159,226 46,155,828 0.05 0.52 30 19 6.21.E-04
Exoc5 14 49,670,995 49,668,573 49,668,379 49,662,224 1.00 0.63 92 31 6.67.E-04
1810013D10Rik 5 53,658,597 53,659,262 53,659,309 53,668,382 0.00 0.28 30 25 6.72.E-04
Sin3a 9 56,924,437 56,928,902 56,929,009 56,934,388 0.73 0.26 32 73 7.11.E-04
Tom1 8 77,582,805 77,583,088 77,583,159 77,584,332 0.04 0.35 42 27 7.34.E-04
Ciz1 2 32,218,678 32,219,143 32,219,176 32,219,325 0.71 0.17 35 24 7.91.E-04
Tbx3 5 120,124,302 120,125,252 120,125,311 120,125,567 0.03 0.39 19 69 8.12.E-04
Ccdc97 7 26,503,937 26,503,298 26,503,164 26,501,206 0.00 0.24 69 13 8.30.E-04
Kif23 9 61,783,187 61,781,077 61,781,036 61,779,994 0.40 0.17 75 162 8.38.E-04
Sh2b1 7 133,618,510 133,617,129 133,616,993 133,616,608 0.01 0.27 36 38 8.50.E-04
Orc3 4 34,546,953 34,546,389 34,546,232 34,546,005 0.03 0.23 45 134 8.57.E-04
Tbl2 5 135,625,734 135,625,860 135,626,009 135,628,805 0.07 0.42 23 109 8.65.E-04
Odf2 2 29,747,796 29,748,558 29,748,674 29,748,964 0.95 0.53 41 139 8.83.E-04
D2Ertd750e 2 118,654,750 118,656,548 118,656,705 118,657,289 0.00 0.23 33 32 9.68.E-04
Fubp3 2 31,467,259 31,467,623 31,467,755 31,468,005 0.01 0.24 42 42 9.77.E-04
Apbb2 5 66,791,315 66,783,574 66,783,512 66,783,096 0.97 0.48 65 23 9.84.E-04
Tmem57 4 134,393,764 134,392,949 134,392,682 134,392,364 0.11 0.58 31 26 1.00.E-03
Vrk3 7 52,015,264 52,016,248 52,016,312 52,018,361 0.75 1.00 57 127 1.01.E-03
Ammecr1l 18 31,938,607 31,939,696 31,939,823 31,940,298 0.09 0.42 108 22 1.01.E-03
Fbrsl1 5 110,815,920 110,810,665 110,810,620 110,808,612 1.00 0.27 19 21 1.04.E-03
Cd59a 2 103,936,084 103,937,882 103,938,001 103,944,328 0.02 0.43 54 10 1.16.E-03
Ubr4 4 138,996,737 138,997,107 138,997,211 138,998,601 0.48 0.88 43 90 1.21.E-03
Fam76a 4 132,469,584 132,466,693 132,466,607 132,459,948 0.64 0.14 41 21 1.24.E-03
Pikfyve 1 65,238,868 65,239,108 65,239,140 65,242,230 0.38 0.05 27 40 1.27.E-03
Gtpbp3 8 74,014,436 74,014,794 74,014,866 74,014,965 0.37 0.87 26 57 1.32.E-03
Golga2 2 32,148,915 32,152,146 32,152,241 32,152,485 0.62 1.00 73 50 1.33.E-03
Ube2h 6 30,210,929 30,191,424 30,191,372 30,171,796 0.94 0.28 30 16 1.41.E-03
Fam38a 8 125,013,963 125,013,526 125,013,455 125,013,099 0.43 0.83 145 43 1.41.E-03
9430015G10Rik 4 155,488,110 155,490,825 155,490,957 155,491,119 0.00 0.49 12 29 1.43.E-03
Myo5a 9 75,041,944 75,043,933 75,044,007 75,045,450 0.59 0.19 140 25 1.50.E-03
Sfxn2 19 46,662,500 46,662,714 46,662,799 46,664,631 1.00 0.42 38 17 1.54.E-03
Tlk2 11 105,102,975 105,108,088 105,108,198 105,108,773 0.74 0.96 105 155 1.60.E-03
Pstk 7 138,514,903 138,517,050 138,517,344 138,517,579 0.59 1.00 23 74 1.64.E-03
Nrf1 6 30,040,146 30,040,269 30,040,304 30,045,340 0.00 0.56 11 25 1.69.E-03
Ubac1 2 25,862,047 25,860,984 25,860,846 25,854,587 0.59 0.91 51 133 1.76.E-03
Guf1 5 69,953,096 69,954,322 69,954,461 69,955,763 0.71 0.16 18 37 1.90.E-03
Huwe1 X 148,269,835 148,270,765 148,270,872 148,274,599 0.36 0.09 36 78 1.91.E-03
Zcchc6 13 59,883,379 59,880,176 59,880,113 59,874,220 0.81 0.33 48 36 2.02.E-03
Gyk X 82,956,390 82,951,663 82,951,577 82,949,735 0.91 0.26 21 24 2.06.E-03
Cd97 8 86,257,313 86,254,156 86,254,010 86,253,424 0.65 0.40 234 89 2.14.E-03
Rufy2 10 62,457,518 62,458,058 62,458,127 62,460,629 1.00 0.63 63 35 2.33.E-03
Ankrd13c 3 157,635,281 157,635,964 157,636,009 157,638,192 1.00 0.68 77 42 2.33.E-03
Tatdn1 15 58,757,991 58,755,523 58,755,460 58,752,972 1.00 0.69 79 43 2.33.E-03
Rhot1 11 80,068,364 80,071,016 80,071,138 80,079,244 0.44 0.17 69 85 2.33.E-03
Dclk2 3 86,595,917 86,593,412 86,593,331 86,591,334 1.00 0.13 10 18 2.35.E-03
Mdm4 1 134,905,714 134,901,269 134,901,231 134,900,467 0.19 0.44 54 173 2.37.E-03
2510006D16Rik 4 129,278,378 129,278,651 129,278,869 129,279,439 0.21 0.48 94 72 2.39.E-03
Stat5a 11 100,742,499 100,743,052 100,743,103 100,743,376 0.74 0.27 101 19 2.51.E-03
Tjap1 17 46,401,832 46,401,139 46,401,043 46,400,759 0.11 0.69 51 11 2.59.E-03
Kctd9 14 68,351,499 68,352,198 68,352,347 68,355,663 0.53 0.86 105 77 2.65.E-03
Strn3 12 52,748,981 52,744,201 52,744,091 52,734,706 0.33 1.00 12 30 2.65.E-03
Ndrg4 8 98,235,044 98,236,225 98,236,263 98,237,078 0.31 0.00 42 18 2.72.E-03
Bbx 16 50,220,558 50,210,647 50,210,558 50,209,257 0.90 0.33 37 20 2.74.E-03
Ankrd11 8 125,432,568 125,424,598 125,424,502 125,424,049 0.40 0.17 86 98 2.92.E-03
St3gal3 4 117,631,033 117,630,123 117,630,040 117,613,105 0.03 0.37 53 13 2.97.E-03
Smcr7l 15 80,064,988 80,065,112 80,065,210 80,066,235 0.50 1.00 15 58 2.98.E-03
Mettl4 17 95,146,957 95,143,334 95,143,272 95,140,095 1.00 0.27 13 42 3.00.E-03
Ciz1 2 32,219,854 32,221,323 32,221,394 32,222,823 1.00 0.60 67 24 3.00.E-03
Mdm4 1 134,905,714 134,901,298 134,901,231 134,900,467 0.33 0.58 74 253 3.08.E-03
Haghl 17 25,922,373 25,922,139 25,921,949 25,921,670 0.38 1.00 29 21 3.18.E-03
Arhgap39 15 76,565,307 76,560,886 76,560,794 76,557,906 1.00 0.20 15 12 3.27.E-03
Aldoa 7 133,943,516 133,941,640 133,941,488 133,941,290 0.05 0.29 31 105 3.67.E-03
BC088983 8 59,029,485 59,028,918 59,028,860 59,026,321 0.38 0.01 11 36 3.91.E-03
Tada3 6 113,327,310 113,326,939 113,326,886 113,326,058 0.13 0.55 31 31 4.16.E-03
Slc25a38 9 120,026,655 120,029,001 120,029,073 120,029,375 0.68 0.08 21 13 4.17.E-03
Arid4b 13 14,283,523 14,284,216 14,284,368 14,285,633 0.04 0.58 13 19 4.24.E-03
Pgap3 11 98,260,199 98,259,362 98,259,210 98,253,071 0.18 1.00 20 10 4.28.E-03
Ehmt1 2 24,703,464 24,696,299 24,696,156 24,695,276 0.69 0.97 93 72 4.36.E-03
Atf2 2 73,730,532 73,718,436 73,718,342 73,711,802 0.97 0.68 66 111 4.36.E-03
Ncor2 5 125,633,977 125,605,350 125,605,140 125,599,979 0.73 0.98 107 84 4.45.E-03
Srp9 1 184,055,106 184,058,815 184,058,883 184,061,467 0.89 0.68 173 160 4.50.E-03
Tatdn1 15 58,757,991 58,755,523 58,755,384 58,752,972 1.00 0.65 59 38 4.72.E-03
Rps6kc1 1 192,668,366 192,657,977 192,657,885 192,634,000 1.00 0.29 18 18 4.79.E-03
Pdk1 2 71,724,116 71,725,439 71,725,515 71,726,953 1.00 0.63 38 188 4.80.E-03
Dcaf10 4 45,361,091 45,362,409 45,362,463 45,372,633 0.23 0.67 70 25 4.87.E-03
Cpne1 2 155,937,522 155,929,133 155,929,085 155,905,200 0.59 0.19 39 32 4.89.E-03
Lrch3 16 32,986,113 32,986,825 32,986,974 32,988,517 0.68 1.00 63 55 5.04.E-03
Arhgef11 3 87,492,772 87,499,320 87,499,439 87,501,267 0.27 0.68 57 32 5.14.E-03
Gse1 8 123,096,806 123,098,071 123,098,178 123,098,834 1.00 0.74 77 59 5.17.E-03
4632434I11Rik 7 100,021,272 100,016,700 100,016,622 100,015,209 0.32 0.67 35 147 5.24.E-03
Serp2 14 76,949,789 76,939,861 76,939,713 76,933,053 0.50 0.96 24 49 5.26.E-03
Synrg 11 83,852,823 83,853,158 83,853,193 83,854,299 0.12 0.55 23 34 5.58.E-03
Mapk9 11 49,667,884 49,668,239 49,668,479 49,677,046 0.04 0.26 37 60 5.60.E-03
Zfp384 6 124,981,040 124,981,689 124,981,871 124,983,258 0.52 0.20 158 30 5.61.E-03
Snapin 3 90,294,754 90,294,516 90,294,470 90,294,194 0.92 0.63 124 48 5.74.E-03
Vwa5a 9 38,525,972 38,526,843 38,526,918 38,529,958 0.91 0.49 66 26 5.75.E-03
Dennd1a 2 37,672,436 37,660,720 37,660,592 37,657,793 0.00 0.22 56 11 5.79.E-03
Ccnl2 4 155,192,096 155,192,648 155,192,773 155,194,438 0.52 0.81 72 106 5.87.E-03
Msrb2 2 19,299,889 19,304,868 19,304,944 19,314,835 1.00 0.37 27 13 5.98.E-03
Prpf39 12 66,144,344 66,144,702 66,144,864 66,144,993 0.35 0.79 31 52 6.02.E-03
Skil 3 30,994,079 30,995,625 30,996,112 30,996,192 0.31 0.87 23 28 6.02.E-03
Tomm34 2 163,886,575 163,884,549 163,884,402 163,880,563 0.54 0.91 44 67 6.33.E-03
Src 2 157,250,150 157,264,937 157,265,013 157,281,327 1.00 0.67 83 25 6.34.E-03
Agtpbp1 13 59,633,374 59,632,564 59,632,418 59,629,879 1.00 0.35 20 21 6.37.E-03
Arhgap17 7 130,430,012 130,427,339 130,427,291 130,423,630 0.13 0.33 77 96 6.46.E-03
Bptf 11 106,957,030 106,956,504 106,956,316 106,944,014 0.63 0.88 80 170 6.47.E-03
St7l 3 104,677,860 104,683,842 104,683,881 104,685,711 0.18 0.85 29 12 6.58.E-03
Gm608 16 44,199,134 44,199,232 44,199,280 44,200,727 0.00 0.23 34 16 6.62.E-03
Fip1l1 5 74,968,610 74,981,071 74,981,097 74,983,028 0.59 0.22 46 39 6.66.E-03
Golga2 2 32,153,097 32,153,274 32,153,354 32,154,120 0.26 0.57 93 44 6.90.E-03
48
Arhgap44 11 64,821,565 64,819,007 64,818,956 64,816,952 1.00 0.22 13 14 7.44.E-03
Map4k4 1 40,057,594 40,058,275 40,058,436 40,060,602 0.17 0.63 14 80 7.69.E-03
Pum2 12 8,704,965 8,705,870 8,705,994 8,712,739 0.15 0.46 39 51 7.86.E-03
Zfml 6 83,904,755 83,907,503 83,907,586 83,908,178 0.90 0.34 19 47 7.89.E-03
Ppp2r5c 12 111,813,071 111,816,311 111,816,378 111,818,611 0.08 0.83 13 11 8.15.E-03
Zfx X 91,368,407 91,359,602 91,359,535 91,347,719 1.00 0.27 13 21 8.18.E-03
Nuf2 1 171,461,453 171,458,942 171,458,867 171,455,580 0.90 0.53 40 90 8.28.E-03
2810453I06Rik 5 144,310,002 144,312,277 144,312,409 144,323,625 0.37 0.70 43 92 8.58.E-03
Prrc2c 1 164,606,822 164,604,282 164,604,230 164,603,787 0.71 0.92 101 151 8.63.E-03
Cd47 16 49,868,225 49,869,131 49,869,193 49,884,278 0.32 0.10 239 34 8.82.E-03
Lnp 2 74,406,998 74,393,103 74,393,045 74,389,158 1.00 0.68 46 67 9.01.E-03
4932438A13Rik 3 36,910,716 36,911,407 36,911,607 36,911,802 0.00 0.44 10 46 9.06.E-03
Tia1 6 86,370,405 86,373,600 86,373,665 86,374,339 0.24 0.88 26 15 9.23.E-03
Ppig 2 69,561,420 69,569,548 69,569,637 69,569,803 0.04 0.36 38 15 9.28.E-03
Ddx26b X 53,746,310 53,747,310 53,747,420 53,749,693 0.63 0.14 13 46 9.69.E-03
Agtpbp1 13 59,626,507 59,619,051 59,619,014 59,615,656 0.92 0.42 47 17 9.75.E-03
















Pkm2 9 59,519,880 59,522,836 59,523,002 59,523,375 59,523,541 59,525,851 0.27 0.04 3,944 10,129 0.00E+00
Dnm2 9 21,282,792 21,283,343 21,283,481 21,284,851 21,284,989 21,285,777 0.93 0.02 151 159 6.02E-68
Calu 6 29,306,697 29,311,294 29,311,487 29,311,560 29,311,753 29,316,040 0.69 0.29 3,781 518 6.39E-66
H2afy 13 56,197,485 56,191,218 56,191,119 56,189,703 56,189,613 56,185,646 0.22 0.96 256 210 3.74E-64
U2af1 17 31,791,924 31,789,513 31,789,447 31,788,657 31,788,591 31,785,839 0.17 0.59 366 1,009 5.11E-42
Tpm1 9 66,880,601 66,880,348 66,880,273 66,879,833 66,879,758 66,879,321 0.11 0.44 6,500 308 4.56E-41
P4ha1 10 58,815,007 58,817,088 58,817,158 58,818,098 58,818,168 58,824,609 0.35 0.10 764 921 2.19E-34
Taz X 71,533,852 71,534,001 71,534,053 71,534,268 71,534,358 71,534,444 1.00 0.03 35 35 9.95E-17
Tead1 7 119,982,994 119,985,402 119,985,464 119,985,554 119,985,616 119,999,567 0.67 0.09 140 80 2.86E-16
Slc39a14 14 70,716,245 70,715,640 70,715,471 70,713,577 70,713,408 70,710,782 0.03 0.43 116 138 2.32E-13
Golga2 2 32,147,735 32,148,835 32,148,915 32,152,146 32,152,241 32,152,485 0.46 0.00 81 85 1.25E-12
Ankrd10 8 11,628,439 11,623,858 11,623,697 11,620,373 11,620,262 11,619,297 0.90 0.22 51 67 3.92E-12
Dab2 15 6,374,250 6,374,635 6,374,697 6,379,296 6,379,949 6,380,954 0.10 0.48 285 80 1.57E-10
Paip2 18 35,758,413 35,759,699 35,759,771 35,768,392 35,768,473 35,770,525 0.71 0.01 14 95 1.36E-08
Sun1 5 139,702,839 139,705,707 139,705,898 139,709,425 139,709,523 139,709,855 0.78 0.19 37 90 2.16E-08
Arhgap17 7 130,430,012 130,428,981 130,428,934 130,427,339 130,427,291 130,423,630 0.60 0.04 45 50 5.20E-08
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,585 26,244,436 26,244,080 26,244,012 26,243,191 0.00 0.39 49 100 5.37E-07
Mtdh 15 34,043,863 34,044,554 34,044,730 34,046,066 34,046,131 34,047,635 0.42 0.75 95 217 1.42E-06
Plekha5 6 140,538,276 140,540,149 140,540,285 140,542,076 140,542,178 140,544,770 0.56 0.11 66 63 1.69E-06
Gtf2i 5 134,755,307 134,750,465 134,750,409 134,748,456 134,748,394 134,742,526 0.41 0.72 339 102 2.50E-06
Ppap2a 13 113,591,474 113,625,067 113,625,221 113,641,611 113,641,762 113,646,954 0.41 0.96 420 23 2.74E-06
Fyn 10 39,246,736 39,249,243 39,249,407 39,249,725 39,249,880 39,251,822 0.93 0.48 99 31 7.25E-06
Tead1 7 119,985,464 119,985,554 119,985,616 119,999,567 119,999,578 120,000,312 0.66 1.00 53 57 9.78E-06
Ankrd13a 5 115,249,550 115,250,714 115,250,821 115,251,665 115,251,825 115,253,566 0.50 0.74 240 189 1.00E-05
Stard4 18 33,365,774 33,364,979 33,364,875 33,364,819 33,364,705 33,363,469 0.27 0.06 94 216 4.62E-05
Jak1 4 100,937,647 100,930,157 100,930,098 100,870,585 100,870,381 100,866,468 0.81 0.00 16 14 1.09E-04
Nprl3 11 32,163,025 32,155,568 32,155,439 32,153,949 32,153,875 32,150,278 0.15 0.71 27 31 3.75E-04
2310035C23Rik 1 107,632,599 107,637,012 107,637,094 107,637,590 107,637,672 107,637,874 1.00 0.64 128 11 4.22.E-04
Eps8 6 137,597,573 137,540,013 137,539,939 137,487,922 137,487,843 137,486,215 0.50 0.82 144 56 4.91.E-04
Adam23 1 63,619,572 63,627,711 63,627,801 63,631,939 63,632,029 63,639,182 0.00 0.27 43 77 5.98.E-04
Fbxw11 11 32,542,935 32,552,748 32,552,904 32,580,201 32,580,302 32,608,188 0.17 1.00 12 12 1.13.E-03
Paip2 18 35,758,413 35,759,699 35,759,771 35,769,247 35,769,327 35,770,525 0.91 0.08 11 13 1.44.E-03
Arhgef40 14 52,622,137 52,623,329 52,623,433 52,623,648 52,623,791 52,624,287 0.37 0.92 237 13 1.52.E-03
Ptk2 15 73,225,078 73,222,310 73,222,189 73,195,625 73,195,471 73,173,789 0.56 0.06 18 34 1.96.E-03
Git2 5 115,195,438 115,193,889 115,193,785 115,189,290 115,189,042 115,183,952 0.49 0.79 85 72 2.03.E-03
Irak1 X 71,265,667 71,265,304 71,265,239 71,263,705 71,263,469 71,262,850 0.51 0.95 101 21 2.11.E-03
Mtmr14 6 113,219,864 113,220,516 113,220,695 113,227,784 113,227,939 113,230,597 0.50 0.25 62 214 4.42.E-03
Tfdp2 9 96,102,607 96,123,513 96,123,617 96,133,101 96,133,167 96,174,258 0.58 1.00 12 37 5.63.E-03
Mettl8 2 70,811,310 70,805,213 70,805,107 70,804,570 70,804,505 70,803,736 0.23 0.82 44 11 6.73.E-03
Rad50 11 53,505,615 53,501,779 53,501,597 53,499,809 53,499,652 53,497,803 0.96 0.64 27 99 7.55.E-03
Lnp 2 74,408,992 74,407,185 74,406,998 74,393,103 74,393,045 74,389,158 0.50 0.83 40 54 8.85.E-03
Ncor2 5 125,659,367 125,634,022 125,633,977 125,605,350 125,605,140 125,599,979 0.28 0.05 68 61 8.91.E-03














Srsf5 12 82,046,659 82,046,785 82,047,563 0.35 0.97 175 393 1.94E-58
Srsf5 12 82,046,655 82,046,785 82,047,563 0.49 0.99 125 386 1.72E-39
Hnrnpf 6 117,856,857 117,857,226 117,867,488 0.89 0.30 309 162 2.78E-36
Csnk1a1 18 61,740,105 61,740,141 61,747,080 0.66 0.25 450 370 5.90E-29
Meg3 12 110,782,015 110,782,059 110,782,237 0.27 0.74 406 174 1.25E-23
Hnrnpc 14 52,701,503 52,701,464 52,700,982 0.53 0.12 179 301 6.87E-20
Cnot1 8 98,256,992 98,256,971 98,254,561 0.69 0.08 51 121 1.96E-13
Taz X 71,534,053 71,534,358 71,534,444 0.00 0.97 24 34 2.27E-13
Hnrpdl 5 100,467,739 100,467,593 100,467,000 0.14 0.42 221 406 2.33E-12
Prrc2c 1 164,609,631 164,609,616 164,608,359 0.64 0.10 74 101 4.31E-12
Smarcb1 10 75,379,545 75,379,518 75,377,938 0.79 0.27 164 64 3.34E-11
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,436 26,244,080 0.13 0.83 32 105 3.61E-11
Mrps17 5 130,221,638 130,221,785 130,222,602 0.26 0.70 105 124 1.07E-09
Anapc11 11 120,459,918 120,460,184 120,460,556 0.80 0.43 128 199 1.28E-09













Slc39a11 11 113,325,286 113,325,265 113,231,212 0.25 1.00 24 38 4.23E-09
1700020I14Rik 2 119,422,078 119,422,247 119,425,324 0.23 0.84 64 45 9.66E-09
Lypla1 1 4,827,155 4,829,569 4,831,037 0.67 0.97 95 133 3.29E-08
Sec23b 2 144,382,060 144,382,078 144,384,943 0.54 0.08 72 74 4.34E-08
Zmynd8 2 165,633,175 165,633,019 165,630,877 0.30 0.90 60 41 4.88E-08
Tmem55b 14 51,550,309 51,550,288 51,549,999 0.81 0.30 47 118 1.22E-07
Fbxl3 14 103,494,554 103,494,410 103,491,643 1.00 0.31 23 54 1.75E-07
Carm1 9 21,392,029 21,392,363 21,392,493 0.48 0.82 194 98 7.75E-07
Mrps17 5 130,221,769 130,221,785 130,222,602 0.35 0.75 78 116 1.01E-06
Nupl1 14 60,842,205 60,842,154 60,840,515 1.00 0.62 54 61 1.60E-06
Gak 5 109,020,164 109,020,123 109,014,553 0.03 0.80 35 15 1.68E-06
Dlg1 16 31,797,051 31,797,096 31,805,700 0.87 0.18 71 17 2.13E-06
Rnf220 4 116,958,534 116,958,456 116,958,116 0.64 0.98 44 99 2.30E-06
Polr2k 15 36,103,836 36,103,968 36,104,742 0.65 0.13 46 54 2.81E-06
Mbd3 10 79,861,963 79,861,867 79,858,340 0.18 0.75 57 28 1.29E-05
Eny2 15 44,259,716 44,259,788 44,261,106 0.54 0.84 158 104 1.76E-05
Lgals8 13 12,553,694 12,553,508 12,551,583 0.04 0.83 28 12 2.21E-05
Ccnt2 1 129,694,463 129,694,773 129,695,967 0.55 0.09 29 81 2.37E-05
Tor1aip2 1 157,888,132 157,888,264 157,898,424 0.67 0.29 63 112 3.45E-05
Cdk8 5 147,079,862 147,079,901 147,083,171 0.20 0.79 40 28 4.73E-05
Prkcd 14 31,415,923 31,415,845 31,415,600 0.02 0.39 50 56 4.96E-05
Dcaf11 14 56,180,256 56,180,279 56,181,729 0.81 0.05 16 20 7.19E-05
Lrrc61 6 48,504,892 48,504,981 48,506,954 0.94 0.23 34 13 7.47E-05
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,436 26,243,191 0.00 0.27 78 37 1.07E-04
Aimp2 5 144,670,570 144,670,450 144,667,624 0.61 0.89 85 113 1.12E-04
Cdca4 12 114,067,517 114,067,060 114,060,323 0.63 0.07 16 59 1.49E-04
Ccdc111 8 47,677,961 47,677,947 47,675,657 1.00 0.43 20 35 1.52E-04
Pank2 2 131,099,856 131,099,999 131,105,893 0.93 0.50 43 38 2.78E-04
Anxa7 14 21,299,117 21,299,002 21,292,551 0.11 0.31 225 110 3.05E-04
Sec61g 11 16,408,107 16,408,082 16,406,475 0.30 0.06 61 126 3.32E-04
Phldb1 9 44,505,835 44,505,802 44,504,266 0.09 0.52 66 27 3.62E-04
Tia1 6 86,375,064 86,375,197 86,375,444 0.17 0.52 88 48 5.50E-04
Entpd4 14 69,975,182 69,975,206 69,976,879 0.75 0.08 52 12 5.70E-04
Gapvd1 2 34,572,836 34,572,773 34,570,850 0.00 0.30 46 46 6.85E-04
Mrps17 5 130,221,785 130,221,816 130,222,602 0.39 0.08 44 95 1.05E-03
Tle3 9 61,242,489 61,242,519 61,249,660 0.38 0.00 29 33 1.14E-03
2310037I24Rik 15 98,354,992 98,354,890 98,350,856 0.53 0.93 38 40 1.37E-03
Kdm5c X 148,706,472 148,706,481 148,706,618 0.13 0.52 39 56 1.39E-03
Tacc2 7 137,878,664 137,878,742 137,883,326 0.49 0.06 39 31 2.33E-03
Capn7 14 32,173,431 32,174,431 32,176,665 0.00 0.35 29 34 3.29E-03
Armcx1 X 131,253,531 131,253,647 131,254,166 0.23 0.78 31 18 3.81E-03
Tatdn1 15 58,760,239 58,760,099 58,758,040 0.38 0.70 77 60 3.86E-03
Tcea3 4 135,810,485 135,810,557 135,811,065 0.00 0.30 32 57 5.26E-03
Chuk 19 44,151,753 44,151,736 44,150,020 0.78 0.44 46 55 6.78E-03
Clcn2 16 20,707,916 20,707,646 20,707,530 0.38 0.84 24 32 7.07E-03
3110040N11Rik 7 88,934,241 88,934,138 88,933,462 0.07 0.56 27 18 7.26E-03
Gpr137b 13 13,485,392 13,485,345 13,466,675 0.40 0.00 30 21 7.80E-03
Odf2 2 29,749,032 29,749,089 29,756,597 0.85 0.60 48 213 9.03E-03
Tjp1 7 72,444,616 72,444,556 72,442,553 0.48 0.87 27 47 9.20E-03














Pcnp 16 56,029,716 56,024,750 56,024,499 0.12 0.96 73 168 2.15E-38
Srsf5 12 82,048,852 82,049,116 82,050,082 0.04 0.66 171 124 4.66E-31
Nadk 4 154,938,088 154,950,837 154,951,102 0.02 0.44 208 113 5.37E-19
Nop56 2 130,104,026 130,104,149 130,104,633 0.14 0.70 80 385 1.43E-18
Pcnp 16 56,029,716 56,024,750 56,024,551 0.11 0.66 85 245 8.31E-18
Tead1 7 119,982,994 119,985,402 119,985,554 0.72 0.09 114 80 2.75E-17
Ryk 9 102,784,084 102,788,324 102,788,333 0.71 0.32 421 116 6.88E-12
Leng8 7 4,094,639 4,094,861 4,095,021 0.50 0.06 68 154 1.66E-11
Srrm2 17 23,958,657 23,958,888 23,959,380 0.06 0.47 129 101 4.21E-11
Cdk16 X 20,275,654 20,275,735 20,276,356 0.45 0.96 148 55 8.70E-11
Clint1 11 45,719,969 45,721,342 45,721,396 0.14 0.53 185 103 2.58E-10
Elf2 3 51,070,675 51,068,964 51,068,928 0.11 0.72 109 36 4.50E-10
Ehmt2 17 35,042,401 35,042,555 35,042,855 0.55 0.13 132 102 4.94E-10
Aen 7 86,040,900 86,047,116 86,047,230 0.16 0.76 51 67 3.69E-09
Pcnp 16 56,029,716 56,024,551 56,024,499 0.54 0.93 140 89 3.74E-09
Ehbp1 11 22,069,038 22,051,895 22,051,192 0.00 0.73 29 41 3.74E-09
Prkd3 17 79,371,743 79,371,180 79,370,823 0.00 0.55 39 51 6.48E-08
Zwint 10 72,120,136 72,130,647 72,131,560 0.00 0.38 64 61 2.21E-07
RP24-86H20 5 138,703,030 138,702,944 138,702,217 0.12 1.00 26 16 2.56E-07
AW555464 12 113,977,720 113,978,985 113,979,090 0.64 1.00 141 53 2.61E-07
Rexo2 9 48,283,225 48,283,004 48,282,618 0.01 0.32 671 22 3.55E-07
Atpaf2 11 60,220,796 60,219,379 60,219,358 0.03 0.61 35 44 5.92E-07
Carm1 9 21,392,029 21,392,295 21,392,493 0.53 0.84 216 112 7.69E-07
Abhd14a 9 106,346,158 106,343,241 106,343,187 0.10 0.60 51 62 9.14E-07
Surf2 2 26,773,051 26,774,393 26,774,449 0.73 1.00 88 83 9.71E-07
Fam122b X 50,607,213 50,599,467 50,598,548 0.00 1.00 11 18 1.13E-06
Orc4 2 48,768,082 48,765,814 48,765,762 0.75 0.99 71 142 1.95E-06
Ptcd3 6 71,834,534 71,833,596 71,833,586 0.00 0.24 82 138 2.08E-06
Tmem55b 14 51,549,259 51,548,982 51,548,733 0.66 0.95 53 171 5.01E-06
Top2a 11 98,855,078 98,854,727 98,854,639 0.93 0.52 40 590 6.32E-06
Enah 1 183,853,691 183,852,631 183,851,899 0.00 0.52 27 69 6.51E-06
Rev1 1 38,136,135 38,131,868 38,131,288 0.07 0.60 29 91 7.33E-06
Sept8 11 53,351,417 53,354,532 53,354,712 0.24 0.64 133 59 7.37E-06
2510006D16Rik 4 129,278,487 129,278,651 129,279,439 0.15 0.59 113 41 8.03E-06
BC030336 7 127,869,846 127,873,991 127,875,879 0.83 0.05 23 19 1.00E-05
Wsb1 11 79,057,965 79,057,077 79,055,658 0.33 0.89 39 37 1.42E-05
Trim33 3 103,156,078 103,157,490 103,157,620 0.43 0.86 46 86 1.59E-05
Arvcf 16 18,404,638 18,405,195 18,405,700 0.37 0.95 19 55 2.07E-05
4930427A07Rik 12 114,395,574 114,395,682 114,395,789 0.00 0.48 31 48 3.26E-05
Irak1 X 71,268,705 71,268,536 71,268,404 0.98 0.44 51 18 3.28E-05
Acsl4 X 138,794,930 138,786,451 138,786,161 0.05 0.82 20 17 3.81E-05
Msi2 11 88,180,287 88,162,494 88,162,440 0.33 0.96 12 68 6.00E-05
Vps28 15 76,455,564 76,455,148 76,455,050 0.00 0.31 56 49 6.88E-05







Usp9x X 12,691,770 12,693,735 12,693,750 0.60 0.05 20 42 8.99E-05
Zdhhc17 10 110,405,485 110,404,902 110,404,861 0.98 0.50 61 14 2.58E-04
Nde1 16 14,190,325 14,191,811 14,192,435 0.77 1.00 61 67 2.62E-04
Fmr1 X 65,963,954 65,965,406 65,965,481 0.38 0.89 42 28 3.53E-04
Celf1 2 90,845,019 90,846,777 90,846,789 0.91 0.63 58 165 4.07E-04
Flcn 11 59,609,252 59,609,077 59,608,766 0.00 0.62 13 61 4.21E-04
2810403A07Rik 3 88,512,863 88,513,752 88,513,780 0.30 0.60 82 139 4.74E-04
Rpusd3 6 113,366,783 113,366,440 113,366,426 1.00 0.55 27 31 5.21E-04
Smurf1 5 145,642,487 145,641,578 145,641,569 0.92 0.66 123 59 5.22E-04
Mef2d 3 87,971,656 87,971,960 87,972,554 0.78 1.00 101 54 8.30E-04
Acin1 14 55,265,540 55,265,440 55,265,404 0.70 0.22 33 41 8.84E-04
Immt 6 71,801,874 71,802,724 71,802,757 0.25 0.60 63 65 1.41E-03
Acd 8 108,224,182 108,224,060 108,223,948 0.12 0.42 77 52 1.77E-03
Acsl4 X 138,794,930 138,786,451 138,786,158 0.10 0.88 10 16 2.39E-03
Hdgfrp2 17 56,235,699 56,236,244 56,236,271 0.40 0.16 100 107 2.41E-03
Cdkn1c 7 150,646,758 150,646,621 150,646,583 0.14 0.41 81 81 2.53E-03
Zdhhc4 5 144,086,564 144,086,077 144,085,989 0.06 0.45 54 20 3.00E-03
Gga3 11 115,448,310 115,447,799 115,447,734 0.75 0.99 28 85 3.00E-03
Hps5 7 54,050,798 54,046,442 54,046,418 1.00 0.44 18 16 3.20E-03
Tsc1 2 28,533,725 28,534,472 28,534,487 0.81 0.27 16 55 3.49E-03
Dock9 14 121,993,558 121,991,170 121,991,101 0.75 0.06 12 16 3.95E-03
Fam48a 3 54,524,383 54,526,443 54,526,479 0.68 0.97 25 69 4.24E-03
Tia1 6 86,370,405 86,373,600 86,374,339 0.27 0.92 22 13 4.24E-03
Alg8 7 104,535,451 104,536,959 104,536,993 1.00 0.70 49 20 4.55E-03
Alkbh1 12 88,775,069 88,772,543 88,772,488 0.58 0.87 45 97 5.27E-03
Tial1 7 135,591,635 135,590,621 135,590,312 0.38 0.88 26 25 5.31E-03
Ccnl2 4 155,192,096 155,192,648 155,194,438 0.68 0.90 72 106 5.87E-03
Srrt 5 137,737,695 137,737,547 137,737,535 0.94 0.73 84 79 5.88E-03
Skil 3 30,994,079 30,995,625 30,996,192 0.48 0.93 23 28 6.02E-03
4933407H18Rik 5 33,752,198 33,753,508 33,753,612 0.42 1.00 12 17 6.66E-03
Mga 2 119,761,402 119,764,228 119,764,319 0.62 1.00 13 38 7.07E-03
Hnrnph2 X 131,137,301 131,137,457 131,139,394 0.34 0.65 114 43 7.58E-03
Srsf4 4 131,441,407 131,442,022 131,442,046 0.00 0.47 22 15 7.92E-03
Lrrc28 7 74,762,879 74,704,950 74,704,855 0.49 0.85 35 46 8.21E-03
Mmadhc 2 50,151,772 50,148,473 50,148,433 0.72 0.94 105 54 8.83E-03














Spnb2 11 30,119,579 30,097,724 30,059,445 0.00 0.72 448 74 1.21E-49
Ash2l 8 26,958,051 26,951,054 26,950,547 0.93 0.01 43 331 1.08E-43
Morf4l2 X 133,278,132 133,275,749 133,274,433 0.99 0.74 513 457 3.31E-36
Tfpi 2 84,316,898 84,314,100 84,313,956 0.10 0.85 59 312 1.36E-26
Hdlbp 1 95,375,290 95,342,157 95,338,827 0.68 0.23 422 199 8.70E-25
Tceb1 1 16,647,073 16,646,903 16,638,088 0.77 0.11 77 171 5.11E-22
Luc7l3 11 94,161,270 94,160,264 94,159,234 0.01 0.30 159 319 3.93E-16
Nfyb 10 82,226,749 82,226,204 82,224,658 0.57 0.10 83 189 1.96E-13
Mbnl2 14 120,675,127 120,705,763 120,724,016 0.00 0.25 254 121 3.08E-13
Eif4g1 16 20,672,949 20,674,034 20,674,301 0.97 0.40 70 72 1.43E-12
Arhgap1 2 91,490,409 91,491,980 91,494,230 0.91 0.32 116 50 4.08E-12
Nfe2l1 11 96,691,133 96,690,725 96,689,537 0.86 0.27 157 45 7.30E-12
Hnrnpf 6 117,857,226 117,857,897 117,867,488 0.05 0.40 291 82 1.13E-11
Ptp4a2 4 129,497,845 129,498,043 129,516,222 0.32 0.02 188 120 1.02E-10
Mrpl48 7 107,756,405 107,731,504 107,723,028 0.16 1.00 31 30 1.18E-10
Prkar1a 11 109,511,938 109,512,387 109,515,093 0.29 0.89 136 44 1.57E-10
Fgfr1 8 26,642,900 26,666,246 26,668,203 0.38 0.97 130 38 2.50E-10
Myo1c 11 75,464,266 75,469,703 75,470,994 1.00 0.13 31 23 3.77E-10
Yif1b 7 30,023,464 30,023,630 30,029,089 0.88 0.23 51 44 3.74E-09
Kctd20 17 29,089,514 29,095,002 29,098,359 0.07 0.59 56 69 2.46E-08
Wdtc1 4 132,908,701 132,894,911 132,879,889 0.96 0.48 53 73 6.26E-08
Dazap1 10 79,724,320 79,727,923 79,736,752 0.54 1.00 46 58 6.55E-08
Cnot8 11 57,917,710 57,917,850 57,923,058 0.42 0.00 24 122 1.04E-07
Zfp710 7 87,169,872 87,171,369 87,225,935 0.64 0.01 11 218 2.75E-07
Cdkn2a 4 88,940,238 88,927,890 88,922,889 0.23 0.00 369 84 3.78E-07
Usp7 16 8,756,909 8,738,297 8,716,712 1.00 0.73 70 220 4.68E-07
Mapk6 9 75,257,670 75,257,009 75,246,558 0.33 0.04 106 118 5.07E-07
Acot7 4 151,552,449 151,560,494 151,580,873 0.43 0.02 145 45 6.54E-07
L3mbtl3 10 26,095,717 26,093,507 26,072,181 0.91 0.00 35 11 1.08E-06
Nfe2l1 11 96,688,512 96,685,259 96,683,633 0.08 0.40 104 103 1.23E-06
Zmynd8 2 165,724,416 165,710,108 165,701,275 1.00 0.18 14 40 1.37E-06
Tef 15 81,633,316 81,642,150 81,645,374 0.58 1.00 40 54 1.59E-06
Sgk1 10 21,698,788 21,713,987 21,714,772 1.00 0.00 17 11 1.72E-06
Bag6 17 35,272,416 35,272,949 35,273,060 0.37 0.06 81 117 1.80E-06
Pik3ip1 11 3,232,231 3,232,617 3,233,212 0.00 0.75 29 16 2.24E-06
Bag6 17 35,272,573 35,272,949 35,273,060 0.65 0.13 46 53 3.16E-06
Rbms1 2 60,800,748 60,719,175 60,680,529 0.48 0.92 262 37 3.45E-06
Yif1b 7 30,023,455 30,023,630 30,029,089 0.96 0.38 47 26 3.55E-06
Zfand6 7 91,838,256 91,827,820 91,782,919 0.71 0.18 49 49 6.26E-06
Akap2 4 57,795,194 57,858,178 57,867,434 0.83 0.36 76 45 9.86E-06
Zmynd11 13 9,763,974 9,763,592 9,734,712 0.67 0.00 67 16 1.23E-05
Ube2d3 3 135,101,316 135,101,828 135,102,608 0.97 0.67 68 104 1.78E-05
Zfp597 16 3,884,288 3,872,059 3,871,276 0.00 1.00 12 11 2.06E-05
Por 5 136,191,933 136,201,911 136,204,532 0.27 0.00 84 62 2.33E-05
Slc44a2 9 21,125,295 21,142,406 21,142,885 0.11 0.73 100 15 2.43E-05
Ppig 2 69,561,014 69,561,420 69,569,803 0.80 0.23 44 31 3.30E-05
Ugp2 11 21,271,018 21,270,190 21,254,409 0.53 0.11 62 55 3.45E-05
Wnk1 6 119,918,494 119,912,415 119,910,742 0.04 0.29 113 77 3.50E-05
Hnrnpd 5 100,407,411 100,405,553 100,396,406 0.76 0.55 294 214 3.88E-05
Sdccag3 2 26,244,669 26,244,106 26,243,191 0.06 0.41 83 46 4.55E-05
Sertad2 11 20,443,763 20,532,276 20,547,805 0.25 0.72 77 39 5.54E-05
Cldnd1 16 58,728,197 58,729,336 58,729,551 0.27 0.00 66 62 5.69E-05
Prkar1a 11 109,510,841 109,512,387 109,515,093 0.59 0.98 68 40 7.60E-05
Bcl2l1 2 152,657,339 152,656,122 152,655,838 0.81 0.48 129 65 1.22E-04
Srsf4 4 131,429,785 131,442,219 131,447,122 0.37 0.03 38 68 1.38E-04
Zbtb34 2 33,286,751 33,283,621 33,268,015 0.67 0.00 12 28 1.42E-04
Thrap3 4 125,879,814 125,871,561 125,863,832 0.88 0.66 138 151 1.49E-04







Dhx32 7 140,968,285 140,951,704 140,951,596 0.08 0.80 13 35 1.66E-04
Abr 11 76,322,390 76,307,759 76,300,038 0.92 0.00 13 11 2.02E-04
2410002F23Rik 7 51,502,786 51,503,429 51,503,622 0.39 0.89 31 38 2.07E-04
Klhl13 X 22,942,082 22,938,620 22,892,327 0.77 1.00 13 545 2.08E-04
Myo1c 11 75,464,266 75,465,167 75,470,994 1.00 0.39 18 33 2.08E-04
Ubc 5 125,870,280 125,869,470 125,868,634 0.31 1.00 16 19 2.18E-04
Eif4g1 16 20,672,949 20,673,728 20,673,941 0.79 0.43 73 69 2.60E-04
N4bp2l2 5 151,468,076 151,467,726 151,465,088 0.45 0.00 22 33 4.21E-04
Slc25a19 11 115,489,379 115,488,951 115,485,682 0.00 0.49 19 77 5.50E-04
Sept9 11 117,193,167 117,193,784 117,212,743 0.00 0.69 11 36 7.24E-04
Ciz1 2 32,218,678 32,219,176 32,219,325 0.83 0.29 35 24 7.91.E-04
Bbip1 19 54,018,907 54,018,646 54,018,069 0.56 0.06 25 32 8.78.E-04
Rnd2 11 101,327,247 101,329,753 101,330,247 0.30 1.00 10 20 1.01.E-03
Mpp2 11 101,946,614 101,943,643 101,942,085 0.00 0.60 15 30 1.01.E-03
Dhx30 9 110,019,862 110,019,182 110,018,086 0.13 0.54 30 117 1.04.E-03
Trnt1 6 106,719,185 106,719,250 106,719,824 0.65 0.22 31 65 1.21.E-03
Slc25a22 7 148,623,468 148,621,187 148,620,228 0.90 0.00 10 10 1.89.E-03
Spag9 11 93,904,980 93,905,839 93,909,722 0.00 0.30 34 47 3.13.E-03
Mrps10 17 47,505,903 47,507,319 47,509,376 0.13 0.50 31 90 3.64.E-03
Hnrnpf 6 117,856,857 117,857,936 117,867,488 0.28 0.06 47 120 3.95.E-03
Wsb2 5 117,807,482 117,811,214 117,813,600 0.00 0.24 78 21 4.10.E-03
Orc4 2 48,805,638 48,804,637 48,795,920 0.76 1.00 25 64 4.34.E-03
Cdk1 10 68,815,584 68,813,512 68,812,906 0.43 0.09 21 124 4.50.E-03
Rabgap1 2 37,298,976 37,307,821 37,324,897 0.17 0.76 18 21 4.61.E-03
Ube2d3 3 135,101,316 135,101,662 135,102,608 0.83 0.24 12 45 4.67.E-03
Ampd2 3 107,889,136 107,888,165 107,884,049 0.82 0.14 11 21 4.69.E-03
Tmem39a 16 38,558,875 38,563,243 38,564,228 1.00 0.73 36 44 5.12.E-03
B230312A22Rik 4 43,058,520 43,052,838 43,050,078 0.71 0.26 58 23 5.23.E-03
Vwa5a 9 38,525,972 38,526,918 38,529,958 0.92 0.44 36 16 5.70.E-03
Atg4b 1 95,648,158 95,651,631 95,664,630 1.00 0.58 25 19 5.75.E-03
Pigp 16 94,592,212 94,591,973 94,591,799 0.93 0.48 29 25 6.50.E-03
Macf1 4 123,109,241 123,084,681 123,079,155 0.33 0.08 67 72 6.93.E-03
Srebf1 11 60,033,955 60,023,838 60,020,759 0.11 0.38 55 74 7.24.E-03
Fam54a 10 20,067,729 20,067,961 20,068,141 0.79 0.19 19 16 7.77.E-03
Fbxl3 14 103,498,379 103,497,986 103,494,758 0.50 0.82 36 74 8.14.E-03
Atf7 15 102,455,793 102,455,470 102,424,171 0.72 0.19 32 16 8.70.E-03
Zfp462 4 54,957,973 54,961,104 55,020,405 1.00 0.45 19 11 9.46.E-03
Cib1 7 87,377,396 87,377,230 87,375,310 0.78 1.00 65 40 9.69.E-03
Fkbp8 8 73,051,735 73,051,934 73,053,290 0.30 0.00 30 31 9.94.E-03














Tpm1 9 66,878,836 66,877,549 66,871,248 0.06 0.67 4,343 447 1.00E-191
Cyb5r1 1 136,304,280 136,304,394 136,304,981 0.03 0.95 172 123 1.99E-64
Hnrpdl 5 100,465,123 100,464,758 100,464,003 0.23 0.87 166 271 1.36E-40
Lamp2 X 35,777,444 35,775,028 35,758,748 0.20 0.60 1,135 140 4.52E-19
Zdhhc20 14 58,457,927 58,456,504 58,455,483 0.96 0.24 137 41 6.92E-18
Cyhr1 15 76,478,529 76,478,198 76,477,004 0.20 0.76 140 108 8.20E-17
Itga6 2 71,687,563 71,691,591 71,693,911 1.00 0.09 27 56 5.23E-15
Tcf25 8 125,924,597 125,924,976 125,927,047 0.31 0.84 443 67 4.52E-14
Ptn 6 36,691,278 36,689,454 36,665,762 0.00 0.41 2,984 22 2.91E-13
Zwint 10 72,120,136 72,130,647 72,136,714 0.00 0.26 189 89 3.76E-11
Zfp787 7 6,094,664 6,094,221 6,084,773 0.48 0.99 25 121 3.17E-09
Sept11 5 93,596,713 93,600,365 93,605,066 0.41 0.91 294 45 4.70E-09
Rbm39 2 156,004,616 156,003,642 156,003,121 0.02 0.59 41 66 1.90E-08
Pard3 8 129,950,653 129,956,695 129,984,174 0.03 0.64 35 56 3.68E-08
Celf1 2 90,853,559 90,853,648 90,856,723 0.27 0.67 91 164 5.62E-08
Aig1 10 13,373,392 13,372,817 13,367,512 0.18 0.77 68 39 8.65E-08
Fbxo17 7 29,521,222 29,522,358 29,522,684 0.00 0.67 62 12 1.27E-06
Grk6 13 55,560,508 55,560,694 55,561,145 0.17 1.00 24 17 1.73E-06
Evi5l 8 4,193,366 4,193,549 4,200,868 0.02 0.80 53 10 3.39E-06
Ahdc1 4 132,622,192 132,627,491 132,632,902 0.00 0.50 40 32 4.76E-06
Sh3glb2 2 30,205,808 30,205,124 30,204,137 0.09 0.65 34 51 5.01E-06
Crk 11 75,506,064 75,514,047 75,516,868 0.02 0.41 64 32 2.56E-05
Vegfa 17 46,161,014 46,159,297 46,155,828 0.04 0.68 28 19 5.66E-05
Mett11d1 14 52,508,511 52,508,822 52,509,203 0.20 1.00 20 14 5.69E-05
Ppih 4 118,983,364 118,980,488 118,972,788 0.63 0.00 24 21 9.21E-05
Itga6 2 71,687,563 71,690,320 71,691,591 0.00 0.64 27 14 1.28E-04
Txndc11 16 11,116,888 11,106,364 11,104,752 0.00 0.28 56 43 3.26E-04
Ndufab1 7 129,235,100 129,234,477 129,231,852 0.78 0.99 58 90 3.85E-04
Acbd6 1 157,414,811 157,419,328 157,434,570 0.59 0.98 22 56 4.31E-04
Ppp2r5c 12 111,813,071 111,816,311 111,818,611 0.00 0.90 11 10 6.16E-04
Ppm1b 17 85,404,906 85,412,906 85,414,749 0.70 0.91 70 202 8.30E-04
Rgs19 2 181,424,082 181,424,000 181,423,423 1.00 0.75 70 32 8.40E-04
Tfpi 2 84,284,167 84,283,469 84,283,082 0.49 0.82 53 85 9.40E-04
Fbxo3 2 103,895,183 103,896,158 103,900,039 0.45 0.84 87 37 1.01E-03
Vps25 11 101,118,267 101,119,215 101,120,084 0.94 0.28 18 18 1.36E-03
Eef2k 7 128,043,060 128,043,775 128,046,796 0.00 0.31 75 16 1.52E-03
Mtmr14 6 113,220,695 113,227,784 113,230,597 0.48 0.88 27 60 1.82.E-03
Atp11a 8 12,859,479 12,861,912 12,864,920 0.00 0.71 13 14 2.35.E-03
Zdhhc3 9 122,989,469 122,987,439 122,979,736 0.70 0.38 197 42 2.69.E-03
Cpped1 16 11,887,671 11,885,838 11,828,690 0.10 0.56 60 16 3.20.E-03
Gpatch2 1 189,057,705 189,058,511 189,128,209 0.00 0.75 11 12 4.71.E-03
Atxn2 5 122,261,621 122,263,394 122,264,347 0.11 0.36 74 69 4.71.E-03
Agtpbp1 13 59,596,694 59,595,231 59,583,965 0.04 0.53 26 17 4.73.E-03
2810453I06Rik 5 144,310,002 144,312,277 144,323,625 0.53 0.83 43 92 8.58.E-03
Tcf25 8 125,924,597 125,924,976 125,927,050 0.53 0.76 260 74 9.28.E-03









Dclk2 Exclusion TCTCCGTTATCATGAACACGGCT GGATGGTCTGCTGCTGTCTT
Dclk2 Inclusion GTTTCGTTCTTTGCCCAGTT GGATGGTCTGCTGCTGTCTT
Ezh2 Exclusion ATACAACTGAAAAAGGGTCAAAACC TTTGGTGTTGCATTGTGCTT
Ezh2 Inclusion TTCGTGCCCTTGTGTGATAG TTTGGTGTTGCATTGTGCTT
Foxm1 Exclusion GACCAAGTGTTTAAGCAGCAGAAAC AACACCAGGGACTGGTTCAC
Foxm1 Inclusion GAACCAGGGTCTCCACAATC AACACCAGGGACTGGTTCAC
Hmgxb4 Exclusion ACGATTACTACTATGGAGACATTTCG GATGGCTTGAAGAGCTGGAG
Hmgxb4 Inclusion AGAGGTGGAGGGCTGGTATT GATGGCTTGAAGAGCTGGAG
Hsf2 Exclusion ACCCAGATCTTCTGGTTGATTCTGAG GCAAGAAGTGGAAAGGCAGT
Hsf2 Inclusion GTGCAGATGAATCCCACAGA GCAAGAAGTGGAAAGGCAGT
Mapk9 Exclusion GCCGTCTCTTCTTTGGTGTC CGAGTTCACGGTAGGCTCTC
Mapk9 Inclusion CCAAGGAATTGTTTGTGCTGCT CGAGTTCACGGTAGGCTCTC
Map3k7 Exclusion GTGGCGACTGCAGGTAACG AGCTGGCTTCTCTGAGGTTG
Map3k7 Inclusion CACCGTAAAACCGCTTCATT AGCTGGCTTCTCTGAGGTTG
Map4k4 Exclusion CTCATCGTCCGCCAGACTCA ATCACAGGAAAATCCCACCA
Map4k4 Inclusion AAGCCATTCCTCCTCCACTT ATCACAGGAAAATCCCACCA
Mark3 Exclusion CCAAACTCACAAGAAGTCGCAAT ATCATGTCACTGGGGTCCAT
Mark3 Inclusion TGAGAGGAACGGGAGATATGA ATCATGTCACTGGGGTCCAT
Max Exclusion TTCTGGAGCAACAAGTCCGTG CGGAGTTTCTTCCTGCTCTG
Max Inclusion TTCCTCCCTCATGGAAGATG CGGAGTTTCTTCCTGCTCTG
Maz Exclusion TGTGAGCTCTGCAACAAAGGTACT AGCTCACTGGTACCCCCTCT
Maz Inclusion CCACAGCCTACCTGCTGAG AGCTCACTGGTACCCCCTCT
Mlh3 Exclusion CTGCTTGGGAATGATGCTGTGG ACAGCAACCTCTGGGTATCG
Mlh3 Inclusion GCCAAGAGCTCAGGAAGAGA ACAGCAACCTCTGGGTATCG
Mta1 Exclusion ATGGGGTAGATGGTCTGGCA AGCTTTCGGATTTTCCTGGT
Mta1 Inclusion GCCTCTTGATGCCCAGTAGG AGCTTTCGGATTTTCCTGGT
Nek1 Exclusion CTCCCAGAAAGGCAAAAAGGAC TTCCACTTGGTTGGCTCTCT
Nek1 Inclusion TGGAGTTCGTCCAGGATTTC TTCCACTTGGTTGGCTCTCT
Nrf1 Exclusion GCTGCTGCAGGTCCTGT GTGGCTCTGAGTTTCCGAAG
Nrf1 Inclusion CCAGGGCCTCGCATATACT GTGGCTCTGAGTTTCCGAAG
Prpf4b Exclusion TGCTCCGGAGATCATTATAGGTAA TGAATACACCTTTCCGGATCA
Prpf4b Inclusion TTGTGGAAACCCTCGACTTT TGAATACACCTTTCCGGATCA
Rnps1 Exclusion GCGGCCTTGGGAAGATGG TTGCGTTTGGTAGGAGAAGG
Rnps1 Inclusion ATAAGTGAGGCCGACATTGC TTGCGTTTGGTAGGAGAAGG
Tbx3 Exclusion GATAAACACGGATTTACTATACTAAAC ACGGCGATGAATTCTGTTTC
Tbx3 Inclusion ACGTGGCAGGGGAATTATAG ACGGCGATGAATTCTGTTTC
Tfdp2 Exclusion GCTGGGTTCCCAGTAAACGA CCGCTGAACTTTCTCACACA
Tfdp2 Inclusion TGATAGAAAACGAGCTAGAGAATTT CCGCTGAACTTTCTCACACA
Trim33 Exclusion TGAAAGGTTTAATGAAGGTGATTCAG CTCTGGCAAAGGAGTGAAGG
Trim33 Inclusion TCAAGTTTATGCAGACACACAAGA CTCTGGCAAAGGAGTGAAGG
Ubn1 Exclusion ATGGCCTCAGCCACAATGCT ATTTCAAACTCACGCCTGCT
Ubn1 Inclusion TGCTGTGTCTACCCATGTCC ATTTCAAACTCACGCCTGCT
Ubtf Exclusion AGTGCGGCCGGATGAGATTAT GTGAGGGTGGACTTGGTGAT
Ubtf Inclusion GGAAGCAGTGGTCTCAGCTC GTGAGGGTGGACTTGGTGAT
Csda Exclusion ACGTGGGACAGACCTTTGAC CGCTTGCTGGTTTTCTTTGT
Csda Inclusion CCCGTAATGCTGGTGAGATTG CGCTTGCTGGTTTTCTTTGT
Mark2 Exclusion GTCCTTTCCACCAGCACAAA AGAAGCAGAAGCCGTGGAG
Mark2 Inclusion GTCCTTTCCACCAGCACAAA GGGCTGTGCTGTCTTTACCA
Myef2 Exclusion GGAATGGGACTTGGTCCAG GACCATCCATTCCCATACCA
Myef2 Inclusion GGAATGGGACTTGGTCCAG CACCAAACCCAACTCCACTT
Csnk1d Exclusion ATAGCATTCCTTTCGAACACCA ATGCATTGTCTGCCCTTCAC
Csnk1d Inclusion CATGTCCACCTCACAGATTCC ATGCATTGTCTGCCCTTCAC
Fgfr1 Exclusion TCCGTCAATGTCTCAGATGC GGTTTGGTTTGGTGTTGTCC
Fgfr1 Inclusion ACCTTGCCTGAACAAGATGC GGTTTGGTTTGGTGTTGTCC
Nasp Exclusion GACACAAGAGAGAGACGAACAGATG ATGATCTTGGCTAAATCCAGCATATC
Nasp Inclusion AATGTAGATGAAACTGAAGG ATGATCTTGGCTAAATCCAGCATATC
Ubqln1 Exclusion TTGCTGGAAATCCTCAGCTT CTGCCAAGCCAGGAGTAAAC
Ubqln1 Inclusion CTTGCTGCGCAGATGCAG CTGCCAAGCCAGGAGTAAAC
Plod2 Exclusion GACTCCCCTACTCCGGAAAC ACATCTGGACAAGGCTGCT
Plod2 Inclusion CGCAATGCTAGAGATATGGGTGTG ACATCTGGACAAGGCTGCT
Smg7 Exclusion CAGTAATGGCTCAGCAACCA CAGCTCTTCCTCTTCCTCCA
Smg7 Inclusion CAGTAATGGCTCAGCAACCA AGGATTTCTCAAATGGCATCC
Mpzl1 Exclusion CCTCCGACACAGAGGGTCTA GCGTCCAGTTTGGAAATGTT
Mpzl1 Inclusion GATTATACCGGGGCCCAGTC GCGTCCAGTTTGGAAATGTT
Palm Exclusion CCTCAGGGCGTGAAAGTCTA TCGCTCAGTGTGACCTCATC
Palm Inclusion TGATGAAAGCAGTGGTCCAT TCGCTCAGTGTGACCTCATC
Golga2 Exclusion GTGTCCGACCTTAACCGTTC TGAGTGAGGTCAGCATCAGG
Golga2 Inclusion AGAGAATGTGCCCACAGACC TGAGTGAGGTCAGCATCAGG
Prrc2b Exclusion GGACGCCTCTGAAAGTCAAA TCTTACTGGGGGTTTCAGGA
Prrc2b Inclusion CATGCATGTCAGGTCTCCAG TCTTACTGGGGGTTTCAGGA
Target
Forward primers (5' → 3') Reverse primers (3' → 5')



































































節していることを示唆している。二つ目に、MEFに比べて iPS細胞で inclusion 




intron definition の二つがあると提唱されている(Fox-Walsh et al., 2005; 






るエキソンは主に intron definition によって認識され、反対に MEF でより多























多能性をもつ細胞株が樹立できることが明らかとなっている(Conrad et al., 
















区別する生物マーカーになると提唱されている(Brambrink et al., 2008; Chen 













ている(Brambrink et al., 2008; Chen et al., 2010; Kalsotra and Cooper, 2011; 
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